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VII-1 Introduction

The selection of Primate Lentivirus Protein sequences for the
following alignments was based on the sequences in the com-
plete genome alignment as a starting alignment, and com-
plete or nearly complete genes from other isolates were added
if they increased the diversity of samples represented. For
example, several diverse African green monkey virus iso-
lates have been sequenced only in a region of the env gene,
and recent Gorilla sequences are only available in the pol
and env genes. When necessary, some of the more com-
mon sequences (such as HIV-1 M group) were removed to
make room on the Compendium pages for these diverse virus
sequences. More complete alignments are available from
our web site http://www.hiv.lanl.gov/content/
sequence/NEWALIGN/align.html where space limita-
tions are not an issue.

The annotation is mainly based on knowledge from HIV-1,
and should therefore be taken with a grain of salt for HIV-2 and
SIV sequences.
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VII-2 Sequences

Sequences included in the PLV protein alignments.

Name Accession Proteins Author Reference

H1B.FR.83.HXB2 K03455 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

van Beveren, C.P. (in) Weiss,RL, Teich,N, Varmus,H
and Coffin,J(Eds); RNA TUMOR
VIRUSES, SECOND EDITION, 2,
Vol 2: 1102-1123; Cold Spring
Harbor Laboratory, Cold Spring
Harbor (1985)

H1A1.UG.85.U455 M62320 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Oram, J.D. ARHR 6(9):1073-1078 (1990)

H1B.US.90.WEAU160 U21135 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Wei, X. Nature 422(6929):307-312 (2003)

H1C.ET.86.ETH2220 U46016 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Salminen, M.O. ARHR 12(14):1329-1339 (1996)

H1D.CD.84.84ZR085 U88822 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gao, F. J Virol 72(7):5680-5698 (1998)

H1F1.BE.93.VI850 AF077336 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Laukkanen, T. Virology 269(1):95-104 (2000)

H1G.SE.93.SE6165 AF061642 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Carr, J.K. Virology 247(1):22-31 (1998)

H1H.CF.90.056 AF005496 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gao, F. J Virol 72(7):5680-5698 (1998)

H1J.SE.93.SE7887 AF082394 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Laukkanen, T. ARHR 15(3):293-297 (1999)

H1K.CM.96.MP535 AJ249239 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Triques, K. ARHR 16(2):139-151 (2000)

H101_AE.TH.90.CM240 U54771 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Carr, J.K. J Virol 70(9):5935-5943 (1996)
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H102_AG.NG.x.IBNG L39106 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Howard, T.M. ARHR 10(12):1755-1757 (1994)

H103_AB.RU.97.KAL153_2 AF193276 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Liitsola, K. ARHR 16(11):1047-1053 (2000)

H104_cpx.CY.94.CY032 AF049337 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gao, F. J Virol 72(12):10234-10241 (1998)

H1N.CM.95.YBF30 AJ006022 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Simon, F. Nat Med 4(9):1032-1037 (1998)

H1O.BE.87.ANT70 L20587 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vanden
Haesevelde, M.

J Virol 68(3):1586-1596 (1994)

H1O.CM.91.MVP5180 L20571 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gurtler, L.G. J Virol 68(3):1581-1585 (1994)

H1P.FR.06.RBF168 GQ328744 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env

Plantier, J.-C. Nat Med 15(8); 871-2 (2009)

CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 AY169968 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Nerrienet, E. J Virol 79(2):1312-9 (2005)

CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 DQ373065 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Keele, B.F. Science 313(5786):523-526 (2006)

CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 DQ373064 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Keele, B.F. Science 313(5786):523-526 (2006)

CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 DQ373063 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Keele, B.F. Science 313(5786):523-526 (2006)

CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 DQ373066 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Keele, B.F. Science 313(5786):523-526 (2006)

CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 EF535994 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Heuverswyn, F.V. Virology 368(1):155-171 (2007)
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CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 EF535993 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Heuverswyn, F.V. Virology 368(1):155-171 (2007)

CPZ.CM.98.CAM3 AF115393 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env

Corbet, S. J Virol 74(1):529-534 (2000)

CPZ.CM.98.CAM5 AJ271369 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Muller-Trutwin,
M.C.

J Med Primatol 29(3-4); 166-72
(2000)

CPZ.GA.88.GAB1 X52154 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Huet, T. Nature 345(6273):356-359 (1990)

CPZ.GA.88.GAB2 AF382828 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Bibollet-Ruche, F. ARHR 20(12):1377-1381 (2004)

CPZ.US.85.CPZUS AF103818 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Gao, F. Nature 397(6718):436-441 (1999)

CPZ.CD.90.ANT U42720 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Vanden
Haesevelde, M.M.

Virology 221(2):346-350 (1996)

CPZ.TZ.00.TAN1 AF447763 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Santiago, M.L. J Virol 77(3):2233-2242 (2003)

CPZ.TZ.2001.TAN2 EF394357 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takehisa, J. J Virol 81(14):7463-7475 (2007)

CPZ.TZ.2002.TAN3_1 DQ374658 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takehisa, J. J Virol 81(14):7463-7475 (2007)

GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 FJ424866 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takehisa, J. J Virol 83(4):1635-1648 (2009)

GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con FJ424863 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takehisa, J. J Virol 83(4):1635-1648 (2009)

GOR.CM.2004.SIVgorCP684con FJ424871 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Takehisa, J. J Virol 83(4):1635-1648 (2009)
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H2A.DE.x.BEN M30502 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kirchhoff, F. Virology 177(1):305-311 (1990)

H2A.GW.x.ALI AF082339 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Azevedo-Pereira Unpublished

H2A.SN.x.ST M31113 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kumar, P. J Virol 64(2):890-901 (1990)

H2B.CI.x.EHO U27200 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Rey-Cuille, M.A. Virology 202(1):471-476 (1994)

H2B.GH.86.D205 X61240 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Dietrich, U. Nature 342(6252):948-950 (1989)

H2G.CI.92.ABT96 AF208027 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Brennan, C.A. ARHR 13(5):401-404 (1997)

H2U.FR.96.12034 AY530889 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Damond, F. ARHR 20(6):666-672 (2004)

SMM.SL.92.SL92B AF334679 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Chen, Z. J Virol 70(6):3617-3627 (1996)

SMM.US.x.H9 M80194 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat

Courgnaud, V. J Virol 66(1):414-419 (1992)

SMM.US.x.PGM53 AF077017 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Novembre, F.J. J Virol 72(11):8841-8851 (1998)

SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 DQ201172 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kuwata, T. J Virol 80(3):1463-75 (2006)
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MAC.US.x.239 M33262 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kestler, H. Science 248(4959):1109-1112
(1990)

MAC.US.x.251_1A11 M76764 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Marthas, M.L. J Med Primatol 18(3-4):311-9
(1989)

MAC.US.x.251_BK28 M19499 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hirsch, V. Cell 49(3):307-319 (1987)

MAC.US.x.EMBL_3 Y00295 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Franchini, G. Nature 328(6130):539-543 (1987)

STM.US.x.STM M83293 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Novembre, F.J. Virology 186(2):783-787 (1992)

MNE.US.x.MNE027 U79412 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Kimata, J.T. J Virol 72(1):245-256 (1998)

DEB.CM.99.CM40 AY523865 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Bibollet-Ruche, F. J Virol 78(14):7748-7762 (2004)

DEB.CM.99.CM5 AY523866 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Bibollet-Ruche, F. J Virol 78(14):7748-7762 (2004)

DEN.CD.x.CD1 AJ580407 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Dazza, M.C. J Virol 79(13):8560-8571 (2005)

LST.CD.88.447 AF188114 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Beer, B.E. J Virol 74(8):3892-3898 (2000)

LST.CD.88.485 AF188115 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Beer, B.E. J Virol 74(8):3892-3898 (2000)
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LST.CD.88.524 AF188116 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Beer, B.E. J Virol 74(8):3892-3898 (2000)

LST.KE.x.lho7 AF075269 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hirsch, V.M. J Virol 73(2):1036-1045 (1999)

SUN.GA.98.L14 AF131870 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Beer, B.E. J Virol 73(9):7734-7744 (1999)

MND-1.GA.x.MNDGB1 M27470 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Tsujimoto, H. Nature 341(6242):539-541 (1989)

OLC.CI.97.97CI12 FM165200 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. J Virol 83(1):428-439 (2009)

WRC.CI.97.97CI14 AM745105 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. J Virol 83(1):428-439 (2009)

WRC.CI.98.98CI04 AM713177 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. J Virol 83(1):428-439 (2009)

WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 AM937062 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Locatelli, S. Virology 376(1):90-100 (2008)

MND-2.CM.98.CM16 AF367411 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Nef

Takehisa, J. ARHR 17(12):1143-1154 (2001)

MND-2.GA.x.M14 AF328295 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Souquiere, S. J Virol 75(15):7086-7096 (2001)

MND-2.x.x.5440 AY159322 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hu, J. J Virol 77(8):4867-4880 (2003)

DRL.x.x.FAO AY159321 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hu, J. J Virol 77(8):4867-4880 (2003)
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Name Accession Proteins Author Reference

MON.CM.99.L1 AY340701 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V. J Virol 77(23):12523-12534 (2003)

MON.NG.x.NG1 AJ549283 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env

Barlow, K.L. J Virol 77(12):6879-6888 (2003)

GSN.CM.99.CN166 AF468659 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V. J Virol 76(16):8298-8309 (2002)

GSN.CM.99.CN71 AF468658 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V. J Virol 76(16):8298-8309 (2002)

TAL.CM.00.266 AY655744 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. Virology 349(1):55-65 (2006)

TAL.CM.01.8023 AM182197 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Liegeois, F. Virology 349(1):55-65 (2006)

MUS-1.CM.01.1085 AY340700 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Courgnaud, V. J Virol 77(23):12523-12534 (2003)

MUS-1.CM.01.CM1239 EF070330 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Aghokeng, A.F. Virology 360(2):407-418 (2007)

MUS-2.CM.01.CM1246 EF070329 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Aghokeng, A.F. Virology 360(2):407-418 (2007)

MUS-2.CM.01.CM2500 EF070331 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Vpu,
Env, Nef

Aghokeng, A.F. Virology 360(2):407-418 (2007)

SYK.KE.x.KE51 AY523867 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Bibollet-Ruche, F. J Virol 78(14):7748-7762 (2004)

SYK.KE.x.SYK173 L06042 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hirsch, V.M. J Virol 67(3):1517-1528 (1993)

RCM.GA.x.GAB1 AF382829 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Bibollet-Ruche, F. J Virol 78(14):7748-7762 (2004)
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Sequences PLV Proteins

PL
V

Pr
ot

ei
ns

Name Accession Proteins Author Reference

RCM.NG.x.NG411 AF349680 Gag, Pol,
Vif, Vpx,
Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Beer, B.E. J Virol 75(24):12014-12027 (2001)

GRV.ET.x.GRI_677 M66437 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Fomsgaard, A. Virology 182(1):397-402 (1991)

SAB.SN.x.SAB1C U04005 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Jin, M.J. EMBO J 13(12):2935-2947 (1994)

TAN.UG.x.TAN1 U58991 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Soares, M.A. Virology 228(2):394-399 (1997)

VER.DE.x.AGM3 M30931 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Baier, M. Virology 176(1):216-221 (1990)

VER.KE.x.9063 L40990 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Hirsch, V.M. J Virol 69(2):955-967 (1995)

VER.KE.x.AGM155 M29975 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Johnson, P.R. J Virol 64(3):1086-1092 (1990)

VER.KE.x.TYO1_patent DJ048201 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Omori, T. Patent: WO 2007049749-A 13
03-MAY-2007; DNAVEC
CORPORATION

COL.CM.x.CGU1 AF301156 Gag, Pol,
Vif, Vpr, Tat,
Rev, Env,
Nef

Courgnaud, V. J Virol 75(2):857-866 (2001)
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PLVProteins

PLV
Proteins

A
lignm

ents

Gag start, p17 start nuclear localization nuclear localization p17 end p24 start
membrane binding phosphorylation site

H1B.FR.83.HXB2 MGARASV.LSGGELDRWEKIRLRPGGKKKYKLKHIVWASRELERFAVNPGLLETSEGCRQILGQLQPSLQTGSEELRSLYNTVATLYCVHQRIEIKDTKEALDKIEEEQ.........................NKSKKKAQQAAADTG.HSNQVSQNYPIVQNIQGQMV 143
H1A1.UG.85.U455 -------.---KK--S----------N---R---L--------K-TL-------A---Q--------A----T-----------V--------DV-------N----M-.........................--N-QRT-----N--.....S---------A---P- 139
H1B.US.90.WEAU160 -------.------------------N---------------------------------------------------------V------K--V--------------.........................--------------E.NR------------L----- 143
H1C.ET.86.ETH2220 ------I.-R-EK--A----K-------H-M---L---N----K--L--D--D--A--K--IK----A----T---K--F-----------K-----------------.........................-E-QQ-T---G-ADR...GKD---------M----- 141
H1D.CD.84.84ZR085 -------.----K--A------------------------------L-----------K--ME----A-K--------I-----------K------------------.........................-N---R------G--.N-S-----------L----- 143
H1F1.BE.93.VI850 ------I.----K--E----Q-------R--M--LI----------LD----------QK-IR-------------K--F----V--Y----AGVT--------L----.........................---QQ-T------K-.....----------L----- 139
H1G.SE.93.SE6165 -------.-T--K--A----------R-S--I--L-----------L--D----A---Q--MR---------T--IK----A------------V-------EEV-KI-.........................K--QE-I----M-K-.N-------------A----- 143
H1H.CF.90.056 -------.----K--A--------------R---L-----------L-------P---L--IE-I--AIK--T---K--F-L--V-----RK-DV------------I-.........................---QQ-T------KE.KD-K----------A----- 143
H1J.SE.93.SE7887 ------I.----K--D--------------RI--L-------D---L------SAK--Q---V----A----TQ-IK---------------------M---E----I-.........................--N-QQ--K-ET-KK.DNS-----------L---P- 143
H1K.CM.96.MP535 -------.----K--A------------------L-----------L-------T------IT-I---I------IK-----I-V--F---K--V---------L----.........................---QR-T--.E-A....DKG----------L----- 139
H101_AE.TH.90.CM240 -------.----K--A----------R---R---L-----------L--SF---A---Q--IE---ST-K--L---K--F------W-------V------------V-.........................---QR-T-----G--.S-SK----------A----A 143
H102_AG.NG.x.IBNG -------.----K--A--------------R---L-----------L-------A---Q-LME---SA-R------K--F--I---W------D----------M--I-.........................----Q-V--T--A--....SS---------AK---T 140
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -------.----K--A-----------E--RI--L-----------L--S--------Q---E----T-K------K------------------------------I-.........................----Q-T----TG--.S-SK----------A----T 143
H104_cpx.CY.94.CY032 -------.----K--A--R-----------R---L-----------L-------A---Q-LME---ST-K------------IT--W------DVQ-----------I-.........................S---Q-T-----AA-.G-SN----------A----- 143
H1N.CM.95.YBF30 -------.-T--K--Q--S-Y---------RM--L-----------C----MD-AD--AKL-N--E-A-K-----------AL-V-----S--Q-HN-Q------K-K-E........................QHKPEPKNPE-GAAAATDSNI-R---L--TA----- 145
H1O.BE.87.ANT70 ---S---.-T-SK--A--Q---K--S----R---L-----------C--E----A--NEKL-Q--E-A-K---DS-Q--W-AIVV-W---N-YK-G--QQ-IQ-LK-VMG............................SRKSAD--KEDTSAR-AG------S-A----- 141
H1O.CM.91.MVP5180 -------.-T-SK--A--R------S--A-R---L---------Y-C-------A--TE-L-Q--E-A-K----D-K--W-AI-V-W---N-FD-R--QQ-IQ-LK-VMA............................SRKSAE--KEETSPR-T-------T-A----- 141
H1P.FR.06.RBF168 -------.-T--R--A--R---K--S----M---------------C--E-M--A---EKL-E--E-A-R---DG-Q--W--LVV-W---R-VD-S--QQ-IT-WK--MQ............................RRKKAP.....EG-TGT---------A----T 136
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -------.-T--K------V------R---MM--L-----------C----M-SA---LKL-Q--E-A-K----G----F--L-V-W---SN--VE--QK--EQLKKHH.....................GEQVR-NENTENNESRQGASA-SGT-G-------A----- 148
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -------.-T--K--Q----Y---------MM--L-----------C----MD-A---A-L-R--E-A-K----G----F--L-V-----NN-KVQN-Q---E-LR-KM.......................KAEQKEPEPE---GAAAAPESSI-R---L---A----- 146
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ------I.-T--K--D---V------R-R-MM--L-----------C----M--T---E-LIT--E-A-K----N-K--F--IVV-W------A---------TLTAVR.............QKQQKEKE.............---AAARDNDSG-R-----T-A---P- 143
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -------.-T--K-------Y---------MM--L-----------C--S-M--T---K-L-Q--E-A-K----G----F--IVV-W----G-PV--------QLQ............EAQQKGKQEVAAATADG................TST--R-F---A-A----- 141
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ------I.-T--R--A--------------MM--L-----------C----M-NA---EKL-K--E-A-K----G----F--L-V-W---K---VE--QQ--Q-LKAAVNP....................................EQGETPSA-A-F-V-R-A---LT 133
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 -------.-T--K--D----Y---------MM--L-----------C----MD-T---E-LIN----A-T----G----F--L-V-W------RV---------L--V-Q..........................KS-VKVKQE-AAADP-GGE-R-F---T-A----- 143
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 ------I.-T--R--A--------------MM--L-----------C----M--G---E-L-K--E-A-K----G----F--L-V-W---K--PVE--QQ--T-LK-TAA.............................XE-EV-QPQPQQDSN--R-F-V---A---LM 140
CPZ.CM.98.CAM3 -------.-T--R--A--------------MM--L-------D---C----M--A---E-L-R--E-A-K----G----F--L-V-W---K--SVE--QQ--T-LK-AV..........................TASREQEV-QPQQQQQDSA--R---V---A---L- 143
CPZ.CM.98.CAM5 -------.-T--R--A------X-------MM--L-----------C----M--A---ENL-K--E-A-R----G----F--L-V-W---K--QVE--QQ--S-LK-TV...........................AAQEQEV-QPQQQQQESSI-R-------A----I 142
CPZ.GA.88.GAB1 -------.-T--K------V------R-R-MM--L-----------CD---M-SK---TKL-Q--E-A-K----G----F--L-V-W-I-SD-TVE--QK--EQLKRHH.............GEQQSKTE.....SNSGSREGG-SQGASA-AGI-G---L---A----- 151
CPZ.GA.88.GAB2 ------I.-T--R--A----------R-R-MM--------------CD---M--K---Y-L-K--E-A-K----G----F--L-V-W---A---VE--QQ--Q-LK-FVQK........................ETATAQEA--KQSESNTTEI-R---V---A----I 145
CPZ.US.85.CPZUS -------.-T--R--A--------------MM--L-----------C----M--AD--L-L-K--E-A-K----G----F--L-V-W---S-VTVE--QQ--V-LK-V...........VQLQKQQEEKE............-QQQEASG.--IG-S---VI--A----- 145
CPZ.CD.90.ANT ---G---.-R-EK--T--S-----------MI--L---RS--Q---LSSS--------EKAIH--S--IEIR-P-II--F--ICV-W---KGEK----EQ-VKTVKMKV..........MQTQAETGSSQTASRGMLLRLLLLNKQWCQR-LSGEGR----IVDAG-IAR 159
CPZ.TZ.00.TAN1 -------.-R-DK--T--S---KSR-R---LI--L---GS--Q---M----M-NV---WK-IL-----VDI--P-II--F--ICV-----AGERVQ--E--VKIVKMKL..TVQKN.NSTATSSGQRQNAGEKEETVPPSGNTGNTGRATETPSG-RL--VITDA--VAR 166
CPZ.TZ.2001.TAN2 -------.-R-DK--T--S---K-R-R---LI--L---GS--Q---M----M-NV---WK-IL-----VDI--P-II--F--ICV-----AGEKVH--E--VKIVKVKLS....INKNNSAAASSGQGQNAGGRETVPSSDNTENTGRTTATPSG-RL---ITDA--VAR 165
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 -------.-K-DK--T--S---KSR-R---LI--L---GS--Q---M----M-NV---WK-IL-----VDI--P-II--F--ICV-----AGEKVQ--E--VKIVKVKLR....MQTDNSAATSSGQDQNAGGRETVPSSGNTGN-GRATTTPGG-RV---ITDA--IAR 165
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 -------.-T--R--A--R---K--S----M---V-----------C--E-M--A---EKL----ESA-K---DG----W--LVV-W---R--DVS--QQ--E-FK-VMS.............................-RKSDSRP......ET-----V-A-A----- 134
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con -------.-T--R--A--R---K--S----M---V-C---------C--E-M--X---EKL----E-A-K---DG----W--LVV-W---R--DVS--QQ--E-FK-AMS.............................-RKSDSRP......ET-----V-A-A----- 134
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con -------.-T--R--A--R---K--S----M---VX----------C--E-M--A---EKL----E-A-K---DG----W--LVV-W---R--DVS--QQ--E-FK-AMS...................................KRKSDSRPET-----V-T-A----- 134
H2A.DE.x.BEN ----N--.-R-KKA-EL--V----------R-------AN--DK-GLAES---SK---QK--RV-D-LVP----N-K--F---CVIW-L-AEEKV---E--K.-LAQRHLV..........AETGTAEK............MPNTSRPTAPPSGKRG---VQ-AG.-NY- 145
H2A.GW.x.ALI ----N--.-R-RKA-EL-R-----------Q-------AN--D--GLAES---SK---QR--KV-E-LVP----N-K--F---CVVW---AEEKV---EG-K.Q-IQRHLA..........AEIETAEK............MPSTSRPTAPPSEQGG-F-VQ-VA.-NYT 145
H2A.SN.x.ST ----N--.-R-KKA-EL-------------R-------AN--D--GLAES---SK---QK--TV-D-LVP----N-K--F---CVIW-I-AEEKA---E--K.QKVQRHLV..........AETKTTEK............MPSTSRPTAPPSGNGG-F-VQ-VA.-NYT 145
H2B.CI.x.EHO ----G--.---KKT-EL--V--------R-M-------VN-----GLAESR-GSK----K-RKV-G-LVP----N-K------CVIF-L-AEEKV---E--K.--AQRHLA..........AD...TEK............MP-MSKPSKPTSRL..A--VQ-IA.-NYS 140
H2B.GH.86.D205 ----G--.---KKT-EL--V----------M---V---VN--D--GLAES---SK---QK--KV-A-LVP----N-K--F-I-CVIF-L-AEEKV---E--K.--AQRHLA..........AD...TEK............MP-TNKPTAPPSGG..---VQ-LA.-NY- 140
H2G.CI.92.ABT96 ----S--.---KKA-EL--V----------M---V---AN--D--GLAES---SK---QK--SV-A-LVP----N-K------CVIW-L-AEQKV-H-E--K.QVVQRHLV..........VETGTTEK............VP-TSRPIAPPSGRGG---VQ-VG.-NY- 145
H2U.FR.96.12034 ----N#-.---KKV-EL--V----N-----M---V---AN--D--GLAES---AK---QK--SV-A-LVP----N-K------CVIW-L-AEEKV-H-E--K.Q-VQRHLA..........VETETAEK............MP-TSRPTXPPSGGRG---VQ-IG.-NYA 144
SMM.SL.92.SL92B ----G--.---KKA-EL--V------R---M----I--A---D--GSAES---SK---QR--AV-A-LMP----N-K--FS--CVVW-L-AEMKV---E--K.-TVQSHLV..........VESGTAEK............LP-QSRPTAPPSGG..---VQ-VG.NNY- 143
SMM.US.x.H9 --V-N--.---KKA-EL-------------M-------AN--D--GLAES---NK---QK--SV-A-LVP----N-K------RV-W-I-AEEKV-H-E--K.Q-VQRHLV..........VETGTADK............MP-TSRPTAPPSGRGG---VQ-VG.-NYT 145
SMM.US.x.PGM53 ----N--.---KKA-EL-------N-----M---V---AN--D--GLAES----K---QK-ISV-A-LVPA---N-K------CVIW-I-AEEKV-H-E--K.Q-VQRHLV..........VETGTADK............MPITSRPTAPPSGRGG---VQ-IG.-NYT 145
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ----N--.---KKT-EL-------N-----M---V---AN--D--GLAES--DNK---QK--SV-A-LVP----N-K-----ICVIW-I-AEEKV-H-E--K.Q-VQRHLV..........VETGTADK............MP-TSRPTAPPSGRGG---VQ-VG.-NY- 145

Gag p15 start p15 p27
MAC.US.x.239 --V-N--.---KKA-EL-------N-----M---V---AN--D--GLAES---NK---QK--SV-A-LVP----N-K------CVIW-I-AEEKV-H-E--K.Q-VQRHLV..........VETGTTET............MPKTSRPTAP-SGRGG---VQ-IG.-NY- 145
MAC.US.x.251_1A11 ----N--.---KKA-EL-------N-----M---V---AN--D--GLAES---NK---QK--SV-A-LVP----N-K------CVIW-I-AEEKV-H-E--K.Q-VQRHLV..........VETGTAEI............MPKTSRPTAP-SGRGG---VQ-IG.-NY- 145
MAC.US.x.251_BK28 ----N--.---KKA-EL-------------M---V---AN--D--GLAES---NK---QK--SV-A-LVP----N-K------CVIW-I-AEEKV-H-E--K.Q-VQRHLV..........VETGTAET............MPKTSRPTAP-SGRGG---VQ-IG.-NY- 145
MAC.US.x.EMBL_3 ----NA-.---KKA-EL-------------M---V---AN--D--GLAES---NK---QK--SV-A-LVP----N-K------CVIW-I-AEEKV-H-E--K.Q-VQRHLV..........VETGTAET............MPKTSRPTAP-SGRGG---VQ-IG.-NY- 145
STM.US.x.STM ----S--.---KKA-EL--V----------M---V---AN--D--GLAES---SK---QK-ITV-E-LVP----N-K--F---CVIW-I-AEEKV-H-E--K.QVVKRHLV..........VETGTANK............MP-TSRPTAPPSGRGG---VQ-VG.-NY- 145
MNE.US.x.MNE027 ----N--.---KKA-EL-------------M---V---AN--D--GLADS---NK---QK--SA-A-LVP----N-K------CVIW-I-AEEKV-H-E--K.Q-VQRHLV..........VETGTAET............MPKTSRPTAP-SGKRG---VQ-IG.-NYT 145
DEB.CM.99.CM40 ---GR-AP-T-AA---F--V----K-----MI--L---GK--D--GLAAA---NK---QE--TR---LEA----N-K---GI-CVIWAC-ANLSVD--E--KKAVYRRIKQVEQEEELEMALIQRQKEKEVEQK.QQ-QQE-RQQEPQAAPQTTP-V----LRQG.Q-F- 168
DEB.CM.99.CM5 ---GR-AP-T-AA---F-------K-----LI--L-------D--GLAGA----K---QE--TR---LEAS---G-K---GI-CVVWAC-ANLSVE--E--KKAVARRIKQAEQEEELEMALIQKKAEKELEKK..Q-TQ...---ADTQQKTNQPA-F--LRQG.Q-Y- 164
DEN.CD.x.CD1 --SGS--PMT-AA---F--V-----S----MI--LI-SKK-M---GLGEQ----Y---QT-IET-A-LEPQ---S-K--FR-CCVVW-C-RGL-VA--E---REVRKRIGAKKKNIVIGNADQGDDQPPQGAAG.GGSSAE-G-S-GGSSFRDPN-------RTA---YQ 169
LST.CD.88.447 --SGN--.--RQIEGEFCS-----DS--T-QKR-L---T---D--GLGAH----AD--KK---VCW-LYS---KN-KA-VG--CV-C-C-LG-KVA--Q--MQ--KI-PTQE......................................ERQPK-G---L-REN.QRW- 130
LST.CD.88.485 --SGN--.--RQIEGEFCS------S--T-QKR-----TK--D--GLGAH----AD--KR---VCW-LYS---KN-KA-VG--CV-C-C-LG-K-AN-A--MQ--KI-PTQE......................................DRQ-K-G---LIREN.QRW- 130
LST.CD.88.524 --SGN--.--RQIEKDFCNV-----S--T-QKR-VD--TK--D--GLGAN----A---KK---VRW-LYP---KN-KA-VG--CVIC-C-LG-RVN--Q--IN-VKI--NK........................................PVPE-K-F-LIREN.QRW- 128
LST.KE.x.lho7 --SGN--.--RQIEKDFCSV-----S--T-QKR-VE--TK--D--GLGSQ----A---KK--SVCW-LYA---KN-KA-VG--CVIC-C-LGVR-S--Q--IS-VKI-PAPEAAGK.K..................................Q-TGG---LIREN.QRW- 133
SUN.GA.98.L14 ---GN-T.VDREVVRSF-RVA-K-----T-QAR-V---GK--D--GL-KE--R-V---QK--SVCW-LYAS--KN-KA-VG--CV-A-C--G-PV---Q---K-VRL-PAKNEEAQ.A.....................................---F-VQREG.QNYI 130
MND-1.GA.x.MNDGB1 --NGN-A.-L-TD--KF-----KR----C-R---LC-CKG--D--GLSDK----QQ--EK--SVCW-LYDQ--DN-KA-VG--CVVA-I-AG----S-QD--K-LKVITRKEEKQ...EDE..................................-K-F-VQRDAA--YQ 132
OLC.CI.97.97CI12 --GTE-K.IDPEL-KKL-RV---ET---C-RRA-VK--VQ--KHLCID-DD-G-K---KR-VEK-L-LEEG-TQK-K--L-ICIVIL-LQEGLPVRN-I--KKRVKVKE..........................................KKEEQLAM--IR-A--IFE 127
WRC.CI.97.97CI14 --SGN-IS-APHICEGLQRVH--KDS----QK-----LVK---KLCLDSA-IS-A--VKKLMSH-A-L-PDA-K-VK-IWGMLCV-A-L-E--PCRN-Q--KE-VNV--KKP...........................................---M-VLRTA.QGPQ 126
WRC.CI.98.98CI04 --SGN--S-APHICEGLQ-VH--K-S----QK--VI-LVK---KLCLDST-IA-ET-TKKLMEH-A-LVPD--K-VK--WGMMCV-A-L-A--PCTN-Q--KE-V-VKDTKQKEKP.......................................---M-VLRTA.QGPQ 130
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 --SGN-IS-APEICESLQRV---KDS--T--R--L--LVK---KLCLDGK-ISSQ--VKKLCEHIA-LVPE--KTI--IWGMISV-A-LYNN-QVS--QA-IK---VRPREEKA.........................................-V-M-VLRGP.QGPQ 128
MND-2.CM.98.CM16 ---S--G.-R-EK--EL-------S-----Q----I-V-K--D--GLHEK---SK---EK--SV-F-LVP----N-I-----CCCVW---AKEKVT--E--KE-VKQKLHLVAEK...ENAASE.KEQR..................AIVTPSGR-K----QIIN.QTP- 146
MND-2.GA.x.M14 ---S--G.-R-EK--EL-T-----S-----Q----I-V-K--D--GLHEK----Q---EK--SV-F-LVP----N-LA----CCCIW---AKVKVT--E--KK-V-QCFHLAAKG...ESAASE.KEEK..................ATATPSGR-K----QIIN.QTP- 146
MND-2.x.x.5440 ---S--G.-R-EK--EL-------S-----Q---VI-V-K--D--GLHEK---SQ---EK--SV-F-LVP----N-I-----CCCIW---AKVKVT--E--KE-VKQRYHLVVER...ENAASE.EEKGA..................TATPAVR-K----QVIN.QTP- 146
DRL.x.x.FAO ---S--G.-R-EK--AF--V----S---------L--VAK--D--GLHER---SQ---QK---V-F-LVP----N-I--F--CCVVW---SKVKVT--E--VQ-VKQHCHL..........VD..K.NENAA.........SKNENGETAT-SGR-R----QVVN.Q-A- 146
MON.CM.99.L1 ----H-AM---TK--KY--V----R-----LI------AK--D--GLSDS----QD--KK--EVIL-LQP----SIK--FGIASV---I-AG---E--EQ-KQQVKIRCHLAGEQG.EQK......................A---AAPPTGGVP-G---V-RTQG-GFQ 147
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
GSN.CM.99.CN166 ----H-AM-T-TK---Y--V----K-----MI--L----K----Y-LSDA---NQ----R--EIVF-LEP----A-K--FGI-SV---I-AD-QVE--EQ-KQQVRIRCHL..........EETKG.KEKQ..........NKDPPGAAGGQAV------VIR-A---YQ 149
GSN.CM.99.CN71 ----H-AM-T-TK---Y--VS---R-----AI--L----K----Y-LSGS---SK---Q-V-EVTS-LEPN---S-K---GI-SV---I-AD-WVE--EQ-KKQVQIRCHL..........VGTKE.KETQ..........NKDPPGAAGGQAV--------R-A---FQ 149
TAL.CM.00.266 ----H-AM-T-RA--KY--V----K-----MV-------K-M---GLSDA----K---VK-IEAIYMLEPN---GIK--FGI-CV---I-AG-D-E--EQ-KAEVRKRCHLGEKKE.TTEEEK.....................VRKATVT-SGQTG----IR-A-Q-YQ 148
TAL.CM.01.8023 ----H-AM-T-RA--KY--V----K-----EVR-V----K-M---GLSDA----K---VK-IEAIS-LEPN---GIK--FGI-CV---I-AG---E--EQ-KAEVKKRCHPVEKKE.ESKG.................TTE-G-VRSAIVT-SGH-G----IR-A-Q-YQ 152
MUS-1.CM.01.1085 ----H-AM-T-NK---Y--V----K-----LI---I------D--GLSDS---SRD--QK-IEVIL-LEPA---S-K--FGI-SV-W-I-AEVHVE--E--KKQ-RARCHL..........EEKKGEKE...................SQAQAA.-A---VIR-A---FQ 140
MUS-1.CM.01.CM1239 ----H-AM-T-TK---Y--V----K---R-LI-------K-----GLSDS----K---QK--EV-I-LEP----S-K--FGITSV-W-I-AEV-VE--EQ-RKQ-RIRCHL..........ADKQGE.E...................KTAQ--T-A----IR-P---FQ 140
MUS-2.CM.01.CM1246 ----H-AM-K-TK-NKY--V----K-----LI-------------GLSDT---SKD--QR--EVIC-LEE----A-K--FGI-SV-W-I-ADVTV---E--KKQ-RIRCHL..........AEKKEDSKG................-S-AKATTSG----VIRTA---YQ 144
MUS-2.CM.01.CM2500 ----H-AM-T-TK--KY--V----K---R-LI-------K--D--GLSDS----K---QR--EVIL-LEP----S-K--FGI-SV---I-AEVSVE--E--KKQ-RMRCHL..........GEKKEQQEQ...............R-QPSGAGAS-----VIRTA--TYQ 145
SYK.KE.x.KE51 ---GG-AI-T-RK--KY-------K---R-LVR-L---GK--D--GLSDQ---SK---E--IKTIL-LEKH---N-K--FGIT-VVWA--AEKDVE--EQ-KQ-VK-ACNWEDEET.VTSSGQKENSNDTA....T-SGREGKMQLPAAMP-SGG-G---LIR-P-N-WI 165
SYK.KE.x.SYK173 ---AG-AI-T-R----Y-------K---R-LVR-L---KK--D--GLSDQ-M-SK---EK--TV-L-LEAN---N-K--FGIISVVWA--AKK-VE--EQ-KQ-VK-ACNWKDDPP.ATSGGQSENSSQNM.ASET-SGQKVVQQEKQKAATPPPRG---LLR-P-N-WI 168
RCM.GA.x.GAB1 ------L.---KK--A--SV----------M---L---CKK-NK-GLSDH----AT--EK---V-L-LVP----G-K--F-LCCV-W---KEVKV---E--VA-VK-CCHLVEKA...ENTTE..K.EKGAT.................APPSGQRG----ITIN.Q-PE 145
RCM.NG.x.NG411 ------I.---KK--A--QV----------M---L---C------GLSDT---SA--IQK-I-VIL-LVP----G-K--F-LCCV-W---KEVKV---E--VAHVKKQCHLVDKD...ENAGE..Q.EKGAT.................VT-SGQRG-----TIN.Q-PE 145
GRV.ET.x.GRI_677 --GGH-A.---RS--TF-------N-----QI--LI--GK-M---GLHEK----K---QK-IEV-T-LEP----G-KA-F-LCCVIW-I-AEQKV---E--VVTVKQHYHL..........VD..KNEKAA...........KKKNE-TAPPGGE-R---V-NQN.NAW- 145
SAB.SN.x.SAB1C ---SN--.---RK--AF-SV----N-------R-L----K--D--SLSAN----K--VVK--SV-L-LVP----N-IA-F-LCCV-A-I-AE-KV---E--KA-VK--VPAEMTE...SATATSSGQTK.........ELQAKKKNEPTVTPSGG-R-----SVN.N-W- 156
TAN.UG.x.TAN1 ---GH-A.---RN--TF-------N-----Q---LI--GKKM---GLHEK----K---QK-IEV-S-LEP----G-K--F-LCCVIW-I-AEQKV---E--VVLVKQRCHL..........VE..K.EKTAA...APSGGQ--NYNTAATP-GR.HG---V--QN.N-W- 151
VER.DE.x.AGM3 ---AT-A.-NRRQ--KF-H-----T-----QI--LI--GK-M---GLHER---SE---KK-IEV-Y-LEP----G-K--F-L-CV-F---KDK-V---E--VAIVRQCCHL..........VE..K.ERNAERNTTETSSG-KKNDKGVTVPPGG---F-AQ-QG.NAWI 155
VER.KE.x.9063 ---AT-A.-K-RQ--QF-------N-----QI--LI--GK-M---GLHDR----ED--KK-IEV-F-LEP----G-K--F-L-CV---I-REQKV---E--VATVRQCCHL..........VE..K.EKRAT...EPSSGEKKSNRE-TAPPGG.---F-AQ-QG.NAW- 151
VER.KE.x.AGM155 ---AT-A.-NRRQ--EF-H-----N-----QI--LI--GKKMD--GLHEK----E---KK-IEV-S-LEP----GMK----L-CV-L----EKKV---E---AIVRQCCHL..........VD..K.EKTAV...TPPGGQ-KNNTGGTATPGG.---F-AQ-QG.NAW- 151
VER.KE.x.TYO1_patent ---AT-A.-NRRQ--QF-------N-----QI--LI--GK-M---GLHER----E---KR-IEV-Y-LEP----G-K--F-L-CV---L-KEQKV---E--VATVRQHCHL..........VE..K.EKSAT...ETSSGQKKNDKGIAAPPGG.---F-AQ-QG.NAW- 151
COL.CM.x.CGU1 --NEQGL.-GKKT-EDLQ-V--KK-K-GC--I--VR-MCT-VS-CVLIFE--KSAT-VA---EKVT-LVD----V-----G.CSVC--L-RKWN-E--Q--EK-V--AYKKQAMIE.MASKEEEKAK........................KEAEKLDM---TGP.QGP- 142
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H1B.FR.83.HXB2 HQAISPRTLNAWVKVVEEKAFSPEVIPMFSALSEGATPQDLNTMLNTVGGHQAAMQMLKETINEEAAEWDRVHPVH.AGPIAPGQMREPRGSDIAGTTSTLQEQIGWMTN.....NPPIPVGEIYKRWIILGLNKIVRMYSPTSILDIRQGPKEPFRDYVDRFYKTLRAE 307
H1A1.UG.85.U455 ---L-------------D------------------------M---V------------D-----------L----.----P------------------V--------G.....-------D--R----------------V--------------------F------ 303
H1B.US.90.WEAU160 ---L-----------I-------------------------------------------------------L----.----------------------------A----.....---------------------------V--------------------------- 307
H1C.ET.86.ETH2220 --P--A-----------------------T-----------------------------D-----------L----.---V------D-----------------A---G.....---V---D-------------------V-----K--------------F------ 305
H1D.CD.84.84ZR085 ---L-----------I-----N-------------------------------------------------L---Q.---V----------------------------S.....---------------------------V--------------------------- 307
H1F1.BE.93.VI850 --SL-----------I----------------------T--------------------D-----------L----.---AP-----------------------Q---G.....---V---D-------------------V-----K--------------F-V---- 303
H1G.SE.93.SE6165 ----T-------------------------------------L----------------D-----------M--QQ.---FP---I-------------S-----T---G.....---------------------------V--------------------F-C---- 307
H1H.CF.90.056 ------------------------------------------A----------------D----------------.----P-----------------------A---G.....--A----D-------------------V-----K--------------F------ 307
H1J.SE.93.SE7887 ---L-----------I-------------------------------I-----------D----------------.--------V-----------------------G.....---------------------------V--------------------F-A---- 307
H1K.CM.96.MP535 ---L-----------I-------------T-----------------------------D---D-------L----.----P-----------------------A---S.....---V-----------------------V--------------------F------ 303
H101_AE.TH.90.CM240 --PL---------------G-N--------------------M---I------------------P----------.----P----------------------------.....-------D-------------------V--------------------------- 307
H102_AG.NG.x.IBNG --SM-----------I---G----------------------M---I------------D----------------.----P---------------------------S.....--------------V------------V--------------------F------ 304
H103_AB.RU.97.KAL153_2 --SM-----------I--------------------------M---I------------D-----------L--AQ.---FP--------------SS-----------S.....-------D-------------------V--------------------F------ 307
H104_cpx.CY.94.CY032 --S------------I--------------------------M---I------------D-------D---T----.----P---------------------------S.....---V-------------------T---I--------------------F-C---- 307
H1N.CM.95.YBF30 --PLT----------I-------------M--------S---------------------V------D---T---P.V--LP---L-D-------------A--VA---A.....---V---D--R---V----R-------V---E-K--------------------- 309
H1O.BE.87.ANT70 --------------A------N--I----M------ISY-I-----AI----G-L-V---V-----V----T--PP.V--LP---I---T----------Q----H-T-RP....-Q-----D--RK--V-----M-K----V-----K--------------------- 306
H1O.CM.91.MVP5180 --------------A------N--I----M------V-Y-I-----AI----G-L-V---V----------T--PA.M--LP---I---T----------Q----I-T-RG....ANS----D--RK--V-----M-K----V--------------------------- 306
H1P.FR.06.RBF168 -LPL----------A------N--I----M-----SI-D-I-----A-----G-L-V---V----------T--AP.V--LP---L---T-G-----XX-K----T-I-R.....-N-V---D--RK--V-X---V-K----X-----K--------------------- 300
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -TP------------------N--------------L-L-V-----A-----G---V-R-V----------M----.--------L---------------------A-A.....-------D--R--V-----RV-K--C-V-----K-------K---------M--- 312
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --PL-----------------N-------M------------------------------V----------G----.M---P---V---------------A--VA---A.....---V---D--R---V------------A-----K-----T--------------- 310
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ---L-------------------------A--A-----------------------I---V-----Q----L--I-.M----------------------V--------S.....---------------M----V------V-----K--------------------- 307
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --P--------------------------M------------------------------V----------L----.---VP------------------I---V----S.....-------D--------------K--C-V-----K-----S--------------- 305
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -NP-----------A------N-------M-----------------I--------I---V--D-------T--T-.----------------------S-E--V----A.....-------D--R---V-------K----V-----K--------------------- 297
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 --SL-------------------------M-----------------I--------I---V----------T--I-.----P------------------I---V----S.....---T---D------V------------V-----K--------------------- 307
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 --PM---------------N-N-------M----------V-----AI----G---V---V-----L----T----.--------L--A------------A---A---A.....---V------R--VV-----V------V-----K--------------------- 304
CPZ.CM.98.CAM3 --PM-----------I---N-N-------M----------V-----AI----G---V---V----------T----.---V----L--A------------V---A---A.....---V------R--VV-----V----C-V-----K--------------------- 307
CPZ.CM.98.CAM5 ---M-----------I---N-N-------M----------V-----A-----G---V---V----------L----.--------L--A---------------VA---A.....----------R--VV-----V-K--C-V-----K--------------------- 306
CPZ.GA.88.GAB1 ------------------------------------L---V-----A-----G---V---V----------L--T-.--------L---------------------T-A.....-------DV-R--V------V----C-V--------------------------- 315
CPZ.GA.88.GAB2 ---M-----S----A--------------M----------V-----AI----G---V---V----------L--L-.---V-----------------------V----S.....---V------R--VV-----V----C-V-----K----------------V---- 309
CPZ.US.85.CPZUS ---M----------A------N-------M----------V-----AI----G---V---A------D*--T--L-.---------------------------V----A.....-------D--R--VV-----V-K--C-VG----K--------------------- 308
CPZ.CD.90.ANT --PLT---------C----N-N----------------H-------A--D--G---V---V----------L--T-.---VQA--L---T----------V---MQ--STP..QQ-GGV---D-------M----V--X---V---E-K-----------------I--- 326
CPZ.TZ.00.TAN1 --P----------R-I---G-N----------------Y---S---A--E----------V----------A--A-.---QQA-ML---T-A------------VL---TPQA..QGGV---D------------L------V-----K-----------------I--- 333
CPZ.TZ.2001.TAN2 --PL----------T--D-G-K----------------Y---S---AI-E------I---V----------A-XA-.---MQA-ML---S-A--------V---VM---T..PQAQGGV---D------------L------V-----K-----S-----------I--- 332
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 --PL----------T----G-K----------------Y---S---AI-D----------V--D-------Q--A-.---MPA-ML---T-A-------SV----L---T..PQGQGGV---D------------L------V-----K-----------------I--- 332
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 --PL----------A------N--I----M-----SI-Y-I-----AI----G-L-V---V----------M--AV.V--LPV--L---S-G--------Q---VA-I-R....N-N-V---D--RK--V-----V-K--C-V-----K--------------------- 299
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con --PL----------A------N--I----M-----SI-Y-I-----AI----G-L-V---V----------L--AV.V--LPV--L---S-G--------Q---VA-I-R....N-N-V---D--RK--V-----V-K--C-V-----K--------------------- 299
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con --PL----------A------N--I----M-----SI-Y-I-----AI----G-L-V---V----------Q--AV.V--LPV--L---S-G--------Q---VA---R....N-N-V---D--RK--V-----V-K--C-V-----K--------------------- 299
H2A.DE.x.BEN -VPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIR-I------D--SQ--IP..--LPA--L-D------------VD---Q--YRP....QN-V---N--R---QI--Q-C--K-N--N----K-------QS-------S---- 309
H2A.GW.x.ALI -VPL-----D----L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIR-I------D--VA--IP..--LPA--L--------------VE---Q--FRP....RN-V---N--R---QI--Q-C----N--N----K-------QS-------S---- 309
H2A.SN.x.ST -VPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIR-I------D--AQ--IP..--LPA--L--------------VE---Q--FRP....QN-V---S--R---QI--Q-C----N--N----K-------QS-------S---- 309
H2B.CI.x.EHO -LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--QQ--SP..--MPA--L--------------VE---Q--YRP....QN-V---N--R---Q---Q-C----N--N----K-------QS-------S---- 304
H2B.GH.86.D205 -LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--QQ--SP..--MPA--L-D------------VE---Q--YRA....QN-V---N--R---Q---Q-C----N--N----K-------QS-------S---- 304
H2G.CI.92.ABT96 -LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----CL-Y-I-Q---C--E------IIR-I------X--LQ--QQ..--PPA--X---T----------IE---Q-THRQ....QN-----NX-R---X---Q-C---XN--N---VK-------QS-------SX--- 309
H2U.FR.96.12034 -LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I--D---D--TQ--NQ..--PPA--L--------------VE---Q--YRP....QN-----N--R---Q---Q-C----N--N----K-------QS-------S---- 308
SMM.SL.92.SL92B -TPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--LQ--RGQQPAQPA-GL---S----------PS---E--YRA....QN-V---D--R---Q---Q-C----N--N---VK-------QS-------S---- 309
SMM.US.x.H9 -LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--X-I-Q---C--E------IIR-I------D--LQ-XQP..---PA--L---X----------XD---Q--XRQ....QN-----N--X---Q---Q-C----N--N---VK-----S-QS-------S---- 309
SMM.US.x.PGM53 -LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--LQ--QP..---PA--L-D------------VE---Q--YRQ....QN-----N--R---Q---Q-C----N--N---VK-------QS-------S---- 309
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--LQ--QP..--LPA--L--------------VE---Q--YRQ....QN-----N--R---Q---Q-C----N--N---VK-------QS-------S---- 309
MAC.US.x.239 -LPL----------LI---K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIRDI------D--LQ--QP..A-.QQ--L---S---------SVD---Q--YRQ....QN-----N--R---Q---Q-C----N--N---VK-------QS-------S---- 308
MAC.US.x.251_1A11 -LPL----------LI---K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIRDI------D--LQ--QP..A-.QQ--L---S---------SVD---Q--YRQ....QN-----N--R---Q---Q-C----N--N---VK-------QS-------S---- 308
MAC.US.x.251_BK28 -LPL----------LI---K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIRDI------D--LQ--QP..A-.QQ--L---S---------SVD---Q--YRQ....QN-----N--R---Q---Q-C----N--N---VK-------QS-------S---- 308
MAC.US.x.EMBL_3 -LPL----------LI---K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-Q---C--D------IIRDI------D--LQ--QP..A-.QQ--L---S---------SVD---Q--YRQ....QN-----N--R---Q-R-Q-C----N-IN---VK-R-----QS-------S---- 308
STM.US.x.STM -LPL----------L----K-GA--V-G-Q-----C--Y-I-QL--C--E------II--I------D--MQ--QP.P--LPA--L---S---------SPE---Q--YRQ....QN-----N--R---Q---Q-C----N-VN---VK-----T-QS-------S---- 310
MNE.US.x.MNE027 -LPL----------LI---K-GA--V-G-Q-----CI-Y-I-Q---C--E------IIR-I------D--LQ--QQ..A-.QQ--L---S----------VD---Q--YRQ....QN-----N--R---Q---Q-C-K--N--N------------QS-------S---- 308
DEB.CM.99.CM40 -MPL---IVKT-INA----K----IV-L-QV-A--C--Y-I-GL--AI-DL-G---II-DV---------LQ--QQ.QP..PQ--L---S-A-----N--VE---A---RPAGQGQG--D--Q--R--V----QRC-K--N--N---VK-------K------------- 335
DEB.CM.99.CM5 -MPL---IVKT-INA----K----IV-L-QV-A--C--Y-I-GL--AI-DL-G---II-DV---------LQ--QQ.QP..PQ--L---S-A-----N--VE---A---RPAGQGAG--D--Q--R--V----QRC-K--N--N---VK-------K------------- 331
DEN.CD.x.CD1 ---L-T-V-KT-I-E--DRK----IV-L--V-A--LI-Y-I-QL--AI-E--G---V--DV-----HD--LA--ANLQQ-LP-AAQ-D-----------SIED--T---RQ....QG--N--D-----V-M--Q-V-K--Q-V-----K-----S-K--------A---- 335
LST.CD.88.447 -TPL----IQT---I--DRGWK--TVA-----T-K-L-D---V---AI-D--G---II-DH-V--G-----K--QQ.QPAQPG-GL-T-NAT-V--V---VE--LA-T-AD.....T-VD--K---E-V-QAME-V--IHQ-V-VI--K-------KE-A---F-A---- 294
LST.CD.88.485 -TPL----IQT---I--DRGWK--TVA-----T-K-L-D---V---AI-D--V---II-DH-V--G-----T--QQ.QPAQPG-GL-T-NAT-V--V---VE--LA-T-AD.....T-VD--K---E-V-QAME-V--IHQ-V-VM--K-------KE-A---F-A---- 294
LST.CD.88.524 -TPL----IQT---I--DRGWK--TVA-----T-K-L-E---V---AI-D--G---II-DH-A--G-----Q--QQ.QPAQPG-GL-T-NAT-V--I---VE--QA-T-AD.....T--D--K---E-V-QAME-V--IHQ-V-VM--K-------K--A---F-A---- 292
LST.KE.x.lho7 -TPL----IQT---I--DRGWK--TVA-----T-K-L-D---V---AI-D--G---II-DH-V--G-----Q--QQ.QPAQPG-GL-T-NAT-V--V---VE--LA-T-AD.....T-VD--K---E-V-QAME-V--IHQ-V-VM--K-------KE-A---F-A---- 297
SUN.GA.98.L14 --PL----VQT---I----GWK--TVA--A--MT--I-E-I-V---AI-E--G----I-DH-V--S-----M--QQ.QPAQPG-GL-T-N-T----V---VE---Q-IYGL..NGATRVA-QD---G-V-E-MERV--LHQT--VVE------------T---F-A---- 297
MND-1.GA.x.MNDGB1 YTP----IIQT---T----KWK-----L----T---ISH---I---A--D--G---V--DV---Q-----LT--QQ.QPAQPG-GL-T-S----------VE--LA--NMQ....QNA-N--T---S-----M-RL-KSHC-I--T-V------A-K-------NVM--- 297
OLC.CI.97.97CI12 -VPLAT---QS---AL-DRG-KS-IV-L---FA--LL-EEI--L--V--DY-G---V---A-----E-Y--Q--QP.I--LPV--IPP--A---V----N--Q-LA-VNAG.......-D--AL----V-I--Q-L-K----VTV------A----S------F-A---- 289
WRC.CI.97.97CI14 WDPL----IQT---HI-DRG-GA-SV-F-A--TDR-LSH-I--L--NI-D------II-DIV---IQ----T--QA.----------Q-T------V-ASVEDELA-LAQN.....--VD--S-----VLR--Q-V-QI-V-V-----K-----D-KA-------V---- 290
WRC.CI.98.98CI04 WDPL----IQT---HI-DRG-GA-CV-F----TDR-LAH-I--L--NI-D------II--IV---IQD---T--QP.----------Q-T------V-ASVEDELA-LAQN.....---D--AV----VLR--Q-V-QI-V-V-----K-----D-KT-------V---- 294
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 WEPL----IQT---HI-DRG-GA-CV-F----TDR-LTH-I--L--NI-D------IV--IV---IT----T--PP.V--LP--A--N-T------V---ME-ELA-LAQQ.....---DI-A-------R--Q-V-QI-V-------K-----D-KS-----F-V---- 292
MND-2.CM.98.CM16 --G-----------CI---K----IV---I-----CL-Y---G---AI-D--G-L-IV-DV------D-NLR--QV..--MPQ-VL-N-T---------SIE---E-T-RE....QDAVN--G---Q--V---Q-C-S--N-VN----K-------K--------A---- 310
MND-2.GA.x.M14 --G-----------CI---K----IV---I-----CL-Y---G---AI-E--G-L-IV-DV------D--LR--QV..--LPQ-VL-N-T---------SIE---E-T-RQ....QEQVN--A---Q--V---Q-C-S--N-VN----K-------K--------A---- 310
MND-2.x.x.5440 --G-----------CI---K----IV---I-----CI-Y---G---AI-D--G-L-IV-DV------D--LR--PV..--MPQ-VL-N-T-N-------SIE---E-T-RQ....QDQVN--G---Q--V---Q-C-S--N-VN----K-------K--------A---- 310
DRL.x.x.FAO ---------------I---K--A--V---L-----CISY-I-Q---AI-D--G-L-IV-DI------D---R--QV..--LPQ-VL-N-S---------SIE---E-T-RA....QDS-N--A--RQ-VV---QRC-T--N-VN---VK-------K--------A---- 310
MON.CM.99.L1 ---VE--L-KT--Q-I---K-A---VAL-Q-----MI-Y-I-QL--AI-D--G-L-II-DV------N--L---QP.PQ-QPNAGLGD-T-A----VS--P-Q--E-I-RA....-N-VQ-SD--RK-V----QRC-K--N-VN----K-------K--------C---- 312
MON.NG.x.NG1 .......................................................................................................................................................................... 0
GSN.CM.99.CN166 ---LNS-I-KT--SI----K-A--TVAL-Q-----CI-Y-M-Q---AI-DY-G-V-II-DV---Q-----LL---P.-A-QPVAGL-D-S-A----V---PN---E-I-RQ....-Q-VN-SD--RK------QRC-K--N-VN----K-------KE-----F-C---- 314
GSN.CM.99.CN71 ---LNS-V-KT--SI----K-A--TVAL-Q--T--CI-Y-M-Q---A--DY-G-V-II-DV---Q-----LL--QP.-A-QPVAGL-D-S-A----V---PN---E-I-RQ....-N-VN-AD--RK------QRC-K--N-VN--G-K-------KE-----F-C---- 314
TAL.CM.00.266 ---L---L-KT-IATI---K-A--TVAL----A--CI-Y-I-Q---A--E--G---II-DI---Q-S---QM--Q..I--LPA--L---A----------PA--VE-T-RA....QN-VD--A-----V-M--QRC-K--N-VN---VK---R---K-------RC---- 312
TAL.CM.01.8023 ---L---L-KT-IATI---K-A--TVAL----A--CI-Y-I-Q---A--E--G---II-DI---Q-----QM--Q..I--LPA--L---A----------PA--VE-T-RQ....QN-VD--S-----V-I--QRC-K--N-VN---VK---R---KE------RC---- 316
MUS-1.CM.01.1085 ---LNA-I-KT--SI----K-AA--VA--Q--A---I-Y-I-QL--AI-E--G-I-II-DV---Q-----LLN-QP.QQ-QPNAGL-N-T------VS--P----E-I-RA....-N--N-A----K-V-M--QRC-K--N-VN----K-------K------F-C---- 305
MUS-1.CM.01.CM1239 --SLNA-I-KT--SI----K-AA--VA--Q--A--TI-Y-M-QL--AI-D--G-I-II-DV---Q-----LL--QP.QQ-QPNAGL-S-S------V---PN---E-I-RQ....-D--N-AD---K---M--QRC-K--N-V-----K-------K--------C---- 305
MUS-2.CM.01.CM1246 --SL---L-KT--ST----K-A---VAL-Q-----CI-Y-V-Q---AI-D--G-I-LI-DVV--Q--DR-VL--QP.TQ-QPNAGL-Y-S-A-V--VS--PA---E---RQ....QD-VN--N--RK------QRC-K--N-VN----K-------K------F-C---- 309
MUS-2.CM.01.CM2500 --SL---I-KT--STI---K-A---VAL-Q-----CI-Y-V-Q---A--D--G-V-LI-DVV--Q-----LL--QP.-Q-QPNAGL-Y-S-A----VS--PA---E---RQ....QD-VN--D--RK------QRC-K--N-VN----K---R---K------F-C---- 310
SYK.KE.x.KE51 -VGVNT---KT--EA-NS-K-DASLV-L-QI-T--FI-Y---D---AI-D--G---VI-DV----GS---LQ--QP.QQQQPVAGL-D-SA---------I----E-I-RQ....-N--Q--Q--RQ------Q-C-QV-N-VN----------T-K-------HC---- 330
SYK.KE.x.SYK173 -TGVPV---KT--EA-NS-K-DASIV-L-Q--T--FI-Y---G---A--D--G---VI-DI----G-A--LE--QP.QQ-APQAGL-D-SA--------SIA---E-I-RQ....-N-VQ-----R-------Q-C-QV-N-V-----K-----I-K-------HC---- 333
RCM.GA.x.GAB1 -NP----------------K--A--A---------CI-Y-I-Q---AI-E--G-L-IV--V------D--AR---P..---PA--L---T---------SIA---A-T-RA....-N--N--NL-RN---V--Q-W-K--N-VN----K-----S-K--------A---- 309
RCM.NG.x.NG411 --P----------------K-GA--V---------CI-Y-V-Q---AI-E--G-L-IV--V--D---D--LR--NP..--LPA--L---T---------NIA---A-T-RA....-N--A--N--RN--V---Q-C-K--N-VN----K-------K--------A---- 309
GRV.ET.x.GRI_677 --PL----------C----RWGA--V---Q-----CLSY-V-Q---VI-D--G-L-I---V----------T-RPP.---LPA--L-D-T---------SI----E-TF-A....--R-D--AQ-RK-V----Q-V-Q--N-QKV-----------Q--------A---- 310
SAB.SN.x.SAB1C --PL-----------I---K--A--V------A---I-Y-I-Q---A--E--G-L-IV-DV------D--LR--PP.QQ-P-Q-VL-D-Q----------I----E-T-RA....QNAVN--N---G------Q-C-K--N-VN----K-------K--------A---- 321
TAN.UG.x.TAN1 -TPL----------T----R-GA-IV---Q-----CLSY-I-Q---VI-D--G---II--V--D---Q--IT--PP.---LPA--L-D-----------SVA---E-TF-A....--RVD--R--RG-V----Q-C-K--N-I-V------A----K-------QA---- 316
VER.DE.x.AGM3 -VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--IA--PP.---LPA--L-D------------V---LE-IYTA....--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V---------A-K--------AI--- 320
VER.KE.x.9063 -VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--VT--PP.---LP---L-D------------V---LE-IYTA....--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V-----------K--------AI--- 316
VER.KE.x.AGM155 -VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--VT--PP.---LPA--L-D-G----------V---LE-IYTA....--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V-----------K--------AI--- 316
VER.KE.x.TYO1_patent -VPL----------A----K-GA-IV---Q-----C--Y-I-Q---VL-D--G-L-IV--I------Q--VT--LP.---LPA--L-D-----------SV---LE-IYTA....--RVD--A--R-------Q-C-K--N-V-V-----------K--------AI--- 316
COL.CM.x.CGU1 --PL-----G----C--.GGIA-SLA---L-Y-T--IAY-M-L---ILDT--GFP-V--DE--KK-E-Y-LL---..QQ-QQQ-AL-Q-TA---T-N--SVA--VA-GE........--..AN--RG--VQS-E-VIQIAR-S-V------S--D-KS------SA---- 299
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p24 end p2 start p2 end p7 start Zn motif Zn motif
H1B.FR.83.HXB2 QASQEVKNWMTETLLVQNANPDCKTILKALGPAATLEEMMTACQGVGGPGHKARVLAEAMSQVTNSAT.....IMMQRGNFRNQR...................................KIVKCFNCGKEGHTARNCRAPRKK.........GCWKCGKEGHQMKDCT. 427
H1A1.UG.85.U455 --T-D-------------------S--R----G------------------------------QQTS......---------GP....................................RRI----------L-K--------.........----------------. 421
H1B.US.90.WEAU160 --T-----------------------------G----D---------------------------T--.....M--------SP-...................................-TI----------I----------.........------Q---------. 427
H1C.ET.86.ETH2220 --T-D------D---------------R----G-S--------------A-------------N-TT......----KS--KGPK...................................RAI----------L----------.........----------------. 424
H1D.CD.84.84ZR085 --------------------------------G----------------S------------A-SASAA....----KS--KGT-...................................-------------I----------.........----------------. 428
H1F1.BE.93.VI850 ----D--G---D-------------------TG----------------S------------ANSA.......----KS--KG--...................................RV-----------I----------.........------R---------. 421
H1G.SE.93.SE6165 ----D--G---D---------------R---QG-S--------------S------------ASGA-AA....-----S--KGP-...................................RTI----------L----------.........----------------. 428
H1H.CF.90.056 --T-D----------------------R---QG-SI-------------S---------------TN-A....----K---KG--...................................-F-----------I----------.........------R---------. 428
H1J.SE.93.SE7887 --T-D------D-------------------SG--------------------------------TN......---------DHK...................................R---------Q--I-K--------.........----------------. 426
H1K.CM.96.MP535 --T--------D--------------------G-S--------------S----I----------PV......V---K---KGH-...................................-------------I----------.........----------------. 422
H101_AE.TH.90.CM240 --T---------------------S------TG----------------S-----------HAQHAT......--------KG-....................................-RI------R---L---------Q.........----------------. 425
H102_AG.NG.x.IBNG --T---------------------S--R---TG------------------------------QQAN......V--------G-....................................RTI----------L----K----R.........----------------. 422
H103_AB.RU.97.KAL153_2 --T-D----------------------R---SG--------V---------------------Q-AN......----KS---GP....................................-RI----------L----------.........----------------. 425
H104_cpx.CY.94.CY032 --T---------------------S------TG----------------S------------AS-A-AA....----KSK-KG--...................................RTI----------L----------.........----------------. 428
H1N.CM.95.YBF30 --T---------------------QL------G----------------A-------------QQPT-S....VFA-----KGI-...................................-PI----------L----K---RG.........------Q--------KN 431
H1O.BE.87.ANT70 --T---------------------Q---S---G-------V--------T----------ATAQQDLKGGYTAVF----QNPIRK...................................GTI----------I----------.........------Q--------RN 432
H1O.CM.91.MVP5180 --T---------------S-----Q-------E-------V--------T---KI-----ASAQQDLKGGYTAVF----QNP-RK...................................GPI----------I-K-------R.........------Q--------KN 432
H1P.FR.06.RBF168 -------S---D---I--------Q-------G-------N--------T----------AAANQANQD.......LK-GYTTVFMQSGQ.............................R-P--------I--I-K--K---R-.........------Q--------KS 425
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -------T---D------------Q-------G-S--------------A----------TM-QSQ-RT...D-FF-K-PGATP-...................................RKI--Y-------L----K---R-.........------Q--------S. 434
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --T---------------------N--R----G-S--------------A----------T-AQTATS.....VF------KGI-...................................-TI----------L----K-----.........------Q--------RS 431
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --T--------D------------S--R----G-S--------------A------------ANAA.....TV--------KGPK...................................RVI----------I----K---R-.........------Q---R-Q--NM 428
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --T--------D------------S--R----G----GDEP-F------S------------AQH-NDA....KRQFK-PK.......................................R------------I----K---R-.........------Q-----RN--N 423
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ----D------D---I--------N--R----G----------------S-------------NKT......E-F----GQNRPPN..................................-KI----------L--------R-.........------Q--------NQ 418
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 --T-D-------------------Q--R----G----------------S------------ANTTVM.......-----VKI-K...................................R------------I--------R-.........------Q----Q-N-PD 426
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 --T----T---D--X---------N--R----G----------------A-------------Q--TS.....VFL----NGRPT...................................RKI----------L--------R-.........------Q----I----A 425
CPZ.CM.98.CAM3 --T--------D------------N--R----G----------------A------------LQ-PT.....GVFL----NGKPT...................................RKI----------L--------R-.........------Q------N-PA 428
CPZ.CM.98.CAM5 --T--------D------------S--R----G----------------A-------------Q--S.....NVF-----NGRVN...................................-KI--Y-------V--------R-.........------Q---N--E--T 427
CPZ.GA.88.GAB1 -----------D------------Q-------G----------------S-----------M-Q-QGRA...DVFF-K-QGAGPK...................................RKI----------L----K---R-.........---R--Q---------. 437
CPZ.GA.88.GAB2 ----D-------------------Q--R----G----------------A------------IQQTS.....S-F---AGG-TPP...................................RR-----------I----K---R-.........---------------QN 430
CPZ.US.85.CPZUS ---P---T-------------------R----G------V---------A----------C-MK-PS.....SVFL-K--AGKPG...................................RKI----------L--------R-.........------Q---------A 429
CPZ.CD.90.ANT ----P--A-------I--------H------TG-S----L---------A----------ASAN-AQGT...AVFL----GNRGGK..................................RPL---------------K---R-.........---R--Q----L-N-PA 450
CPZ.TZ.00.TAN1 ----P--T----------------H------QG------L---------S---KI-----ASA-AGG.....VN-L-G-KRPPLK..................................KGQLQ------V-------------.........---R--Q---------T 455
CPZ.TZ.2001.TAN2 ----P-------------------H------TG-S----L---------S---KI-----AAANTG..GGIN...-LQ-GR-QPVKK.................................GQLQ------I-------------.........---R--Q---------T 455
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 ----P--T----------------H------TG-S----L---------AY--KI-----AAANTT..GGIN...-LQ-GR-PPGKK.................................GQLQ------I-------------.........---R--Q---------T 455
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 ----D----------I--------Q-------G-------N--------T----------AAAHSDLKGGYTAVF--K-GNNQGIKK.................................GP--------V--I-K------R-.........------QD-------RS 427
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con ----D----------I--------Q-------G-------N--------T-----X----AAAHSDXKGGYTAVF--K-GXNQGIKK.................................GP--------V--I-K------R-.........------Q--------RS 427
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con ----D----------I--------Q-------G-------N--------T----------AAAHSDLKGGYTAVF--K-GNNQGIKK.................................GP--------V--I-K------R-.........------QD-------RS 427
H2A.DE.x.BEN -TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L----------Q---LM---LKEAMGPSPIP..FAAA-Q.........................................R-AIRYW-------S--Q-----RQ.........-------P--I-AN-P. 426
H2A.GW.x.ALI -TDPA------Q------------LV--G--MNP-----L----------Q---LM---LKEAMTP-PIP..FAAA-Q.........................................RRTI--W-------S--Q------Q.........-------P--L-AN-P. 426
H2A.SN.x.ST -TDPA------Q------------LV--G--INP-----L----------Q---LM---LKEAMAP-PIP..FAAA-Q.........................................RRTI--W-------S--Q-----RQ.........-------A--I-AK-P. 426
H2B.CI.x.EHO -TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----I----Q---LM---LKEALTPS-NP..FAAA-PRAG......................................KRT-T-W----A-----Q-K---RQ.........------QQ--I-SK-P. 424
H2B.GH.86.D205 -TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----I----Q---LM---LKEALTP-PIP..FAAV-QKAGK.....................................RGT-T-W----Q-----Q-----RQ.........-------T--I-SK-P. 425
H2G.CI.92.ABT96 -TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----X----Q---LM---LKEAL-PTALP..FAAA-QKTGG....................................KRSTI--W--------V-Q-----RQ.........-------P--I-AK-P. 431
H2U.FR.96.12034 -TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----I----Q---LM---LKEALQPMPIP..FAAV-QRGGP.....................................RRP-R-W----------Q-K---RQ.........-----E-P--N-AS-P. 429
SMM.SL.92.SL92B -TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L----------Q---LM----KDALTGSLV.....AA-FRGAAKGQ................................GNKP-IR------T--S--Q-----R-.........------E--RIQAN-P. 432
SMM.US.x.H9 -TDPAX-----Q---I--------LV--G-XINP-----L------X---Q-X-LM---LKDALTQGPLP..FXAV-QKGQ......................................X--IX-X--X----S--QF----RX.........-------A--V-AK-P. 429
SMM.US.x.PGM53 -TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L----------Q---LM---LKEALTPGQLP..FAAV-QKGP......................................R-TI--W-------S-KQ-----RQ.........-------T--V-AK-P. 429
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L-----I----Q---LM---LKEALRPDQLP..FAAV-QKGQ......................................RRTI--W-------S--Q-----RQ.........---G---T--V-AK-P. 429
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MAC.US.x.239 -TDAA------Q---I--------LV--G--VNP-----L----------Q---LM---LKEALAPVPIP..FAAA-QRGP......................................R-PI--W-------S--Q-----RQ.........-------MD-V-AK-P. 428
MAC.US.x.251_1A11 -TDAA------Q---I--------LV--G--VNP-----L----------Q---LM---LKEALAPVPIP..FAAA-QRGP......................................R-PI--W-------S--Q-----RQ.........-------MD-V-AK-P. 428
MAC.US.x.251_BK28 -TDAA------Q---I--------LV--G--VNP-----L----------Q---LM---LKEALAPVPIP..FAAA-KRGP......................................R-PI--W-------S--Q-----RQ.........-------MD-V-AK-P. 428
MAC.US.x.EMBL_3 -TDAA------Q---I--------LV--G--VNP-----L----------Q---LM---LKEALRPVPTP..FAAA-QRGP......................................R-PI--W-------S--Q-----RQ.........R------MD-V-AK-P. 428
STM.US.x.STM --DPS------R---I--------LV--G--MNP-----L----------Q---LM---LKE-FQPDPLP..FAAA-QQG.......................................RRT---W----A----KQ-KG--RQ.........------QQ----AK-P. 429
MNE.US.x.MNE027 -TDPA------Q---I--------LV--G--MNP-----L----------Q--KLM---LKEALAPGPLP..FAAA-QKGP......................................R-PI--W-------S--Q-----RQ.........------QM--V-AK-P. 428
DEB.CM.99.CM40 --D-A------T--MI-------RI---G--QNP-----LH--------QQ---LM----ASALKE-GS...LG-V-QRRGPPGS..................................RRQIR-----QI--LQKD-KR---T.........K-F---Q---IA-N-G. 458
DEB.CM.99.CM5 --D-A------T--MI-------RI---G--QNP-----LH--------QQ---LM----ASALKE-GS...LG-V-QRGGQGGG.................................PRRQLR-----QI--VQ-D-KK---V.........K-F-------IA-N-G. 455
DEN.CD.x.CD1 --D-S--L---TS-----------Q--E----NP-----LQ---------Q---PT---LASAFQKQGLCHGSRKGAQPPVER.....................................RGLR-----QI--L-KD--K-KRVT.....QPGA-F----L---A-N-R. 462
LST.CD.88.447 GG-H---E--K-KM---------RMVI----EG-------R--------A--G-I-----ATAMQ-QMR...QN-V-VTPP--AQ.......................GRFVRTGGGGPR-PLT------P-----M--Q--QE.........---N--SKE-RFAQ-PK 429
LST.CD.88.485 GG-H---E--K-KM---------RMVI----EG-S--D--K--------A--GKI-----ATAMQ-QMR...QN-V-VTPP--EQ.......................GRFVRTGGGGPR-PLT------P-----M--Q--QE.........---N--SKE-RFAQ-PK 429
LST.CD.88.524 GG-H---E--K-KM----------MVI----EG-------K--------A--RKI-----ATAMQGQMK...HL-V-QTPP--AQ.......................GRFVRTGGGGPRRPLT------P--S-KM--Q--QE.........---N--AKD-R-AQ-PK 427
LST.KE.x.lho7 GG-H---E--K-KM---------RLVI----EG-S-----K--------A--GKI-----ASAIQQQVR...QN-V-VTPL--AQ.......................GRFVRTGGGGPR-PLT------P-----M--Q--QE.........---N--SKE-RFAQ-P. 431
SUN.GA.98.L14 SG-E---E--K-KM----------LVI----ETPS-----R--------S--GKI-----ASAFRQQVG..RQA-V-QNLPPRNSQ......................GRFVRIGGGGPR-PMT------P--L-NQ--E-K-G......PPGS------M--KQAQ-P. 436
MND-1.GA.x.MNDGB1 ---G---M--QQH--IE----E--Q--RS--KG------LE--------Q----LM--M-RT-VGQ..S...QNFV-QRGPQR.............................GPVRQPTGRKPI----N----V--FFK---R-.........---N--AMD--KAQ-P. 423
OLC.CI.97.97CI12 -G-----T----K--I--------GV----.VKPS----L----------Y--------LRP-QMVQQRPAP..........................................GGGPQQGRLR-Y---RF---KN--SQKGP..........T-Y----P--IA-N-R. 405
WRC.CI.97.97CI14 -GAP---Q---DK--I------------G-.QQP-----L----------Y-SKIM-Q-LQEAL.H.SQ....A-V-QAGAKP....................................KGPIR-----QI--M-KE-PK-K-PVPMRRGQGPT--G--EV--VQRN-P. 416
WRC.CI.98.98CI04 -GAP---Q---DK--I--------A---G-.QQP-----L----------Y-SKIM-Q-LQEAL.-.SQ....A-V-QQPVKP....................................KGPIR-----QI--M-KD-PK-K-PVPLRRGQGPT--G--EI--VQRN-P. 420
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 -GVP---Q---DK--I--------Q---G-.QSP-----L----------Y-SKIM-Q-LQEAL.-QSQ....A-V-QQAVK.....................................RGPLR-----QI--M-KD-KK-KRSPQQR..GPPT--G---T--IQ-N-P. 416
MND-2.CM.98.CM16 RTDPQ--T---Q---I--------S---G--MNPS----PL--------KY--QMM----KEAQS.......AV---NSGGPPRG.............................PPRQPPRNIR-P----F--GL-D-IS----.........--F---DL--I-RN-P. 434
MND-2.GA.x.M14 RTDPQ--T---Q---I--------S---G--MNPS----LL--------KY--QMM----QKMQS.......EV---NSGGPPRG.............................PPRQPPRNPR-P---RY--VL-D--L----.........--F---DT--M-RN-P. 434
MND-2.x.x.5440 RTDPQ--T---Q---I--------AT--G--MNP-----LL--------KY--QMM----Q-AQAA.......V---NSGGPPRG.............................PPRQPPRNPR-P----F--VL-D------R.........--F---DP--L-RN-.. 433
DRL.x.x.FAO HTDAA------Q---I--------V---G--MNPS----LL--------------M----REQQAA.......----QNPP-GPP...........................RGPRGPPP-NPR-P---QF---L-Q-TK----.........--FR--ALD-MLRN-.. 435
MON.CM.99.L1 -TD-A------Q------------L----M.-G-S--D-LQ--------M--S-I-----AGAIAN....MPMN-V-ARGPPQ...................................RKGQP-------F--M-K--K--QRR.........K-YN--QP--LA---PQ 433
MON.NG.x.NG1 ...................-----L----M.-G-S----LQ--------A--S-L-----ATAI--NMP.M..N-V-GRGG................................XQPRRQGXQIR-Y----F--V-K--T----T.........--FR------XS-N-P. 105
GSN.CM.99.CN166 --D-A------QS--------E--L----M.-G-N----L---------T--S-L-----ATALKGTSS...YN-V-K-PPGR-...................................G-TP--Y---QF--L--D-PK-KER.........K-F---RA--FS-P-R. 435
GSN.CM.99.CN71 --D-A------QL--------E--L----M.-G-S----L---------T--S-L-----ATALKG.SS...YN-V---PPGR-...................................G-TP--Y----F--I--D-PK-KER.........K-F----A--LARQ-KT 435
TAL.CM.00.266 -TD-A------Q---------E--A----M--G------LQ--------Q--S-LM----AEALK.QNTQQVIA-V-Q-QGGP..........................RGRGGPRRNPPGQIR-Y----F--I-K--P--PRQKV....PPGT-Y----P--IA-Q-S. 450
TAL.CM.01.8023 -TD-A------Q---------E--A----M--Q------LQ--------Q--S-LM----AEALK.QNTQQVIA-V-.-QGGP..........................KGRGGPRRTPPGQIR-Y----F--I-K--P--Q-PRG....PPGS-F---QM--RAAQ-R. 453
MUS-1.CM.01.1085 -SD-A------S---------E--L---SM.-G------LQ--------T--S-LM---LASAF.KQAG.TL.N-V-GAKGARG-...........................GNGSQGNRGNPR-Y---QY--V--D-PK--N-.........K-F---R---LARQ-R. 434
MUS-1.CM.01.CM1239 -SD-A------S---------E--L---SM.-G------LQ--------A--S-LM----ASAL.RQNS.QL.N-V-G...ARGK............................GSQGGPRGNPR-Y---QF--M--S-PK-KTR.........K-F---R---LA-Q-R. 430
MUS-2.CM.01.CM1246 --D-A------QS--------E--LV---M.-G---K--LQ----IE--M--S-LM----TNAL.RQNTINTIN-V--..QSPR............................GVMGKKRENSTR-Y---QF--L--D-PK-KST.........R-F-------LARQ-R. 437
MUS-2.CM.01.CM2500 --D-A------QS--------E--LV---M.-G------LQ--------I--SKLM----ASAL.RQNTIETIN-V-G..QGPR............................GGAGGGPRRTPR-----QF--I-KD-PK--VR.........K-F---R---LA-Q-R. 438
SYK.KE.x.KE51 --DPA----L-QS--I-----E-RS----MVK.P-----LQ--------QY--KL-----VMTQH-L......G-I-GPRQGSNP.................................RRGPTR-----QL--LQKD-PR-K-L.........K-FN--GT--IARQ-RQ 451
SYK.KE.x.SYK173 --DPS--G-L-Q---I-----E-RQ----MVK.P-----LQ--------L---KLM----VMAQQ-V......N-V-GPSKG.....................................RSMI--Y---QI--MQKD-KK-L-A.........K-FN---T--LARA-RQ 450
RCM.GA.x.GAB1 --DPA------QS--I--------MV--G--MNPS----L---------Q----------QMMQSN.......--A-QSAN.............................RGPPRRSGGNPNLR-Y----P--IS-Y-K---R-.........------SPD-LL----. 433
RCM.NG.x.NG411 --DPA------QS--I---------V--G--MNP-----L-----A---Q----------QM-Q.......SN--A-Q-GP-KGP............................PKLGGGPRFL--Y----T-----Y-KTS---.........---R--E---L----P. 434
GRV.ET.x.GRI_677 --P-D------Q---I--------L---G--MNP-----LI--------Q---KLMV-M--NGQ.........N-V-V-PQKKGP..................................RGPL-------F--MQ-E-K---QI.........K-F----I--MA---K. 427
SAB.SN.x.SAB1C -TDPA------QS--I---------V--G--MNP-----L-----I--AQ----LM----TAAFQQQ-V..GN-FV-Q-ARPRGP..........................LGGRGRPLNPNI--Y----P--L--F-K---RQ.........------SPD------Q. 453
TAN.UG.x.TAN1 -TP-D----------I--------LV--G--IHP-----L-------------KLMV---Q-MQG.......VN-V-GAPRGGRG................................RGRGPPR--K--QI--IQKD-PRAGPN.........K-L----P--LA---R. 437
VER.DE.x.AGM3 ---G---Q----S--I--------V---G--MHP-----L---------SY--K-M--M-QNMQSQ.......N---Q-GQ-GRP..................................RPP---Y----F--MQ-Q-PE---M.........R-L----P--LA---R. 439
VER.KE.x.9063 ---G---Q----S--I--------V---G--MHP-----L---------SY----M--M-QNMQTQ.......N-V-Q-AAGGV-................................RQRPPL--Y----F--MQ-Q-TE---I.........K-L----L--LA---R. 437
VER.KE.x.AGM155 ---G---Q----S--I--------V---G--MHP-----L---------SY--K-M--M-QNLQSQ.......N-V-Q-GG-GRP..................................RPPP--Y----F--MQ-Q-PE---I.........K-L----P--LA---R. 435
VER.KE.x.TYO1_patent ---G---Q----S--I--------V---G--MHP-----L---------SY--K-M--M-QTMQ-Q.......N-V-Q-GPKR-...................................RPPLR-Y----F--MQ-Q-PE---T.........K-L----L--LA---R. 434
COL.CM.x.CGU1 P-AG-I-A--ANN--I-H------R---G-QK.PS--D-LA--------D---K------Q-FQQER.....TN-IEVKTAKCFNCQGIGHLARMCPKRPIGGAGRGRGRGRGGFRGAPRRP-R--T-NQ---MQ-D-P............................... 432
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p7 end p1 start p1 end p6 start Vpr binding p6 end, Gag end
Vpr binding

H1B.FR.83.HXB2 ........ERQANFLGKIWP..SYKGR....PGNFLQS...RPE................PTAPPEES...................FRSGVE..TTTPPQKQEPI..DKELY......................PLTSLRSLFGNDPSSQ* 500
H1A1.UG.85.U455 ........------------..-N---....----P--...---................-----A-I...................-GM-.-..KM-S-A---L..K-R-QT......................--V--K-------L--- 494
H1B.US.90.WEAU160 ........-----------S..-Q---....----P--...-L-................--------...................--FRE-..----S------..-----......................-----K----------- 501
H1C.ET.86.ETH2220 ........--------RL--..-N---....-------...---................-----.--..LRPE....PTAPPPES.--F.E-...A--SP---L..K-R-........................A----K------HLL-- 505
H1D.CD.84.84ZR085 ........------------..-H---....-------...---................-----A-#...................-GF-E-...I--S----QKDK-----......................--A--K-------L--- 502
H1F1.BE.93.VI850 ........------------..-N---....-------...---................-----A--...................-GFRE-...I--SP---Q..K-G---.....................P--A--K-------...- 492
H1G.SE.93.SE6165 ........------------..-N---....------N...-T-................-----A--...................LGF-E-...IA-SP---M..KE----........................P--K----S--...- 496
H1H.CF.90.056 ........------------..-S---....-------...---................-----A--...................-GF-E-...M--SP---QL.K---.......................P--A-------S--LL-- 501
H1J.SE.93.SE7887 ........------------..-S---....-------...---................-----A--...................LGL-E-....I-SP----..K-----......................-----K----S--L--- 498
H1K.CM.96.MP535 ........------------..-H---....-------...---................-----A--...................-GF-E-...I--SPR--T..K---QS.....................P-----K-------L--- 496
H101_AE.TH.90.CM240 ........------------..-N---....----P--...---................-----A-N..............WGMGEEIT-E-...I-SLP---Q..K---HP.....................P--V--K-------L--- 504
H102_AG.NG.x.IBNG ........------------..-S---....----P--...---................-----A--...................-GM-E-...IP-SPQ---..R--G--.....................P-----K-------...- 493
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ........--------R---..-S---....----P--...---................-S---A-N...................-GM-E-...I--SL---Q..K-R-QH.....................P-SI--K----D--L--- 499
H104_cpx.CY.94.CY032 ........--------RM--..-S---....------N...---................-----A-C...................LERKE-...--SSL----..R-----......................-----K----S--L--- 501
H1N.CM.95.YBF30 E.......G--------S-S..PF---....----P-T.TT-K-................-----L--...................YGFQE-KS-QGKEMQENQERTENS--.....................P----------------- 513
H1O.BE.87.ANT70 ........GK-------Y--..PGGT-....---YV-R...PAH................-S---M-E.............EVKGQENQEQKGG.............PNE.--......................-FA--K----T-Q...- 499
H1O.CM.91.MVP5180 ........G--------Y--..PGGT-....---YV-K...QVS................-S---M-E.............AVKEQENQ-QKGD.............QEE.--......................-FA--K----T-Q...- 499
H1P.FR.06.RBF168 ........G-----------..PGGK-....---YV-K...QVQ................-----M-E.............DEMTRDKQREEKE.............DE--.-......................----------T-Q...- 492
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ........G--V-----G--..-RS--....----V-N...-T-................-----A--.....YGYQ......EKEKNQEEQ-E.............GNR.--.....................P-----K----S------ 507
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 .......G---------V--..LS---....----P-T.TT-K-................-----I--.....YGYQ...EEKTTQGTEREEKEK-...........ESS.--.....................P-----K----S---L-- 512
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ........GK.V-----L--..-SQ--....----P--...---................-----I--.....FGFQP..KTTQKQED-EEDKT.............EN-.--.....................P-----K-------L--- 504
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ........---------L--..-S---....------K...---................-----I--.....FGFRE..EEPAQKEEVKSE-T.............EN-.--.....................PQ----K-------L--- 500
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 NN......G-.I-----N--..PWG--....---YV-G...-K-................-----M--.....FGFQ...EE...KKVKEE-RE.............ES-.PP.....................S-----K----------- 492
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 ........MQR---------..PR---....------KRPEP--................-S---I--.....FGFQD..QKIDSLKQXVRN-XQ-...........ENR.--.....................P--D--K-------L--Q 508
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 .......GD--------G-S..PWS-G.SKR------G...-K-................-----I--.....FGYQE..TTVNKQGEKKEM-VE............KEP.--.....................PQ----K----S----E- 507
CPZ.CM.98.CAM3 .......G---------G-S..PWS-G.SKR------G...-K-................-----L--.....YGYQE...ATGKRQEEEREKE.............KEP.--.....................P-----K----S----E- 508
CPZ.CM.98.CAM5 G.......G--------D-S..PWS--.SKR----P-G...GK-................-----M--.....YGFQE.......TTMEKKK-E.............KEP.--.....................PQ----K----S---LE- 503
CPZ.GA.88.GAB1 ........G--V-----G--..-RS--....----V-N...-T-................-----I--.....YGYQE.......EEKSQEKKE.............GESS--......................-P---K----S------ 509
CPZ.GA.88.GAB2 .......EG--V----GG--..-RS--....----P-R...KV-................-----P-T.....FGYAE.QTQTGKSQKGEESTTE............KESP--........................P--K----S------ 508
CPZ.US.85.CPZUS G.......N--------H-S..PSWSGGSKR-----EN...-K-................-----I-D.....FGYQE.....ETVTQEKQGKE.............KEPFQL........................---K----S----E- 506
CPZ.CD.90.ANT T......NTGKV-----PT-.TWWGC-....----V-K.EEVV-................-----I-I.......YQE...EHKRTQKGLKG-E.............ELPPS-.........................--K----K-Q...- 523
CPZ.TZ.00.TAN1 RN.....NSTGV-----RT-..LWGC-....----V-N...T--KGKAQEQETAQTPVV.-----L-M...........................-M............-GGF.........................--K-I--S-Q...- 525
CPZ.TZ.2001.TAN2 ....KNNNSPGV-----RT-..LWGC-....----V-N...T--KGKNQEQEQTQTPAV.-S---MTD.L.........................PL............-DGF.........................--K-I--S-Q...- 527
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 ....KNNNSPGV-----RT-..LWGC-....----V-N...T--KGKNQEQEQTQTPAVV-S---MDL...........................PL............-DGF.........................--K-I--S-Q...- 527
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 ........G--------Y--..PGGE-....---YV-K...QVQ................-----M-E...................................GEKEMR-PEKEELY..................-----K----T-Q...- 490
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con ........G--------Y--..PGGE-....---YV-K...QVQ................-----M-E...................................GEKEMR-PEKEELY..................-----K----T-Q...- 490
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con ........G--------Y--..PGGE-....---YV-K...QVQ................-----M-E...................................-EKETR-PGKEELY..................-----K----T-Q...- 490
H2A.DE.x.BEN ........----G---LGPR....GKK....-R--PVT...QAPQGLI............-----ADPA..................AELLERYMQQG....RKQREQRERP-KEVTEDLLHLEQRETPHREETED-LH-N----K-Q...- 522
H2A.GW.x.ALI ........----G---LGPW....GKK....-R--PVT...-VPQGLT............-----A-PA..................ADLLEQYMQQG....RKQREQRERP-KEVTEDLLHLEQGETPHKEVTED-LH-N----K-Q...- 522
H2A.SN.x.ST ........----G---LGPW....GKK....-R--PVA...QIPQGLT............-----IDPV..................EDLLEKYMQQG....KRQREQRERP-KEVTEDFLQLEKQETPCRETTED-LH-N----K-Q...- 522
H2B.CI.x.EHO ........----G---FGPW....GKK....-R--PV....QAPQGIV............-S---MNPAFGMTPQGAIPSAPPADPAEEMLKNYMQLG....KKQKENRERP-KEVT.................ED-LH-N----E-Q...- 520
H2B.GH.86.D205 ........----G---LGPW....GKK....-R--PMT...QVPQGVT............-S---MNPAEGMTPRGATPSAPPADPAVEMLKSYMQMG....RQQRESRERP-KEVT.................ED-LH-N----E-Q...- 522
H2G.CI.92.ABT96 ........----G---FGPW....GKK....-R--PMT...QVPQGLT............-S---MDPA..................VDLLKNYMXLG....RKQKEQRNKP-KEVT.................XX-LH-S----D-Q...- 510
H2U.FR.96.12034 ........-TKVG---LGPW....EKK....-R--PMA...QVPQGLT............-----A-PA....VDLLTPTAPPADPAVDLLKSYMQQG....KKQKENRERP-KEVT.................ED-LH-N------Q...- 522
SMM.SL.92.SL92B ........NQK-G---LGPW....GKK....-R--PM....Q.TTSLT............-S---DPAA...................-IVK-YLEKA....-REKTRRSRP-KEVT.................ED-LH-N----E-Q...- 508
SMM.US.x.H9 ........----G---LGPW....GKK....-R--PMA...QMPQGLT............---X--DPA..................VDLLKNYMKVG....RRQRENRERP-KEVT.................ED-LH-N----E-Q...- 508
SMM.US.x.PGM53 ........----G---LGPW....GKK....-R--PMA...QMPQGLT............------DPA..................VDLLRNYMKMG....RKQRENRERP-KEVT.................ED-LH-N----G-Q...- 508
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ........----G---FGPW....GKK....-R--PMA...QMPQGLT............------DPA..................VDLLKNYMKMG....RKQRENRERP-KEVT.................ED-LH-N----E-Q...- 508

p8 p1 p1 p6 PTAP motif PSAP in HIV-2 B, U Gag end
p6 end

MAC.US.x.239 ........D---G---LGPW....GKK....-R--PMA...QVHQGLM............------DPA..................VDLLKNYMQLGKQ-REKQRESREKP-KEVT.................ED-LH-N----G-Q...- 511
MAC.US.x.251_1A11 ........D---G---LGPW....GKK....-R--PMA...QVHQGLT............------DPA..................VDLLKNYMQLGKQ-REKQRESREKP-KEMT.................ED-LH-N----G-Q...- 511
MAC.US.x.251_BK28 ........D---G---LGPW....GKK....-R--PMA...QVHQGLT............------DPA..................VDLLKNYMQLG....KQQRESREKP-KEVT.................ED-LH-N----G-Q...- 507
MAC.US.x.EMBL_3 ........D---G---LGPW....GKK....-R--PMA...QVHQGLT............------DPA..................VDLLKNYMQLG....KQQRESREKP-KEVT.................ED-LH-N----G-Q...- 507
STM.US.x.STM ........---VG---FGPW....GKK....-H--PMA...QIPQGLT............------DPA..................ADLLRSYMQLG....KKQRESR-TP-KEVT.................ED-LH-N----E-Q...- 508
MNE.US.x.MNE027 ........D---G---FGPW....GKK....-R--PMA...QMHQGLT............------DPA..................VDLLKNYMQLG....KQQRESKRKP-KEVA.................ED-LH-N----E-Q...- 507
DEB.CM.99.CM40 .......QTPR-----NTPW....AS-...R-R---EG.IGKYI................-ESTADQ....................VY-TTRVPVQG...QENNPQREETTRRGKY.................PD-MG-K----E-Q...- 536
DEB.CM.99.CM5 .......QVPR-----NAPW....AS-...R-R---EG.IGKYI................-ESTADQ....................VY-TTRVPVQG...ERNAPQE-TTTRRGKY.................PD-MG-K----E-Q...- 533
DEN.CD.x.CD1 ...SNTNDQG-V----NGLG....RKN.PPRNFVQYYP.QMNQDL...PWS.........-VRVQQQP...........QYPQNFQEGGNRQSCQEDKRQN--SHQEDEETTRESLY....................P--K----D-Q...- 559
LST.CD.88.447 P.......KGKV----YGPW............RSGPP........GNFPLMGGNAGVV..-S---M-R..............SPTQAE-ALETYRNLG.....QQLRRQQQIPQKCV.................DEPCLSFFF-PD-Q...- 513
LST.CD.88.485 P.......KGKV----YGPW............R-GPP........GNFPLMGGNAGVV..-S---M-R..............NSTKAE-ALETYRNLG.....QQLRKQQQVPQKCV.................DEPCLSFFF-PD-Q...- 513
LST.CD.88.524 P.......KGKV----YGPW............R-GPS........GNFPIMGGAAGVI..-S---M-K.............VPPTRAE-AIETYRNLG.....QQLRKQQQVPQKCV.................DEPCLNFFF-PD-Q...- 512
LST.KE.x.lho7 ......KPKGKV----YGPW............SSKPP........GNYPLLGGAAGRI..-S---M--..............APTKAE-ALETYR-LG.....QQLKRQQQQVPQKC.................VDEPC-N---PD-Q...- 516
SUN.GA.98.L14 .......QGK-V----YGPW............NRGPP........GNFPVM.........-S---L-D.....LTLGNRMTPPQSKAE-ALETYRLLG.....QGLRAQQKRKERGE.................CQEPC-NM--PE--...- 522
MND-1.GA.x.MNDGB1 ....KPAQQQRV----YGPW....GPS...K-.............GNYPAQEVT......-----L-E......................KPLQK-LSTY--LGRGLRQ-MKEEKRE.................EDFH--ST--QE-Q...- 503
OLC.CI.97.97CI12 ..VGGQQQQSKV-----W......R-G...KAE..........PPLNMQQRTEMDIF...-S--TL-Q................................ILEKGTREKR-MKEEKK.................PLYP--A----E-Q...- 481
WRC.CI.97.97CI14 ......KIR--V----NG......R-Q...M-S-.NY....PVQKLRSLNNFGPTTTM..-S---MRE..............DPNIQELEKYLLKGAQLREQ--HKKTEGQKREVGV.................PEWP--K---EP-Q...- 512
WRC.CI.98.98CI04 ......KSR--I----NG......R-Q...M-S-.NY....PVQKVRSLNNFGPATI...-S---MRE..............DPNIQELEKYLLKGAQLKEQAQ.AKKEEKKRETGL.................PEWP--K---ET-Q...- 514
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ......ETR--V----NG......R-Q...R-S-.NY....PVQKMNAGVNTFGPVV...----VDPT......................MQ-LEQYLLRGA-M.....-REKEKEMQKEGK............VEYP--K---EP-Q...- 503
MND-2.CM.98.CM16 .........KMV----NTPW....GSG...K-R-................FPAMPLT...-----MPG......MED........PAE-MLLDYMKKGQQ--A.ESKQE-KERGPYE.................AAYN--S----T-QLQ.- 518
MND-2.GA.x.M14 .........KMV----NAPW....GSG...K-R-................FPAMPLT...-S---MPG......MED........PAEKMLLDYMRKGQQ-RAAKETKQEKDKGPYE.................AAYN--S----T-QLQ.- 519
MND-2.x.x.5440 ........PKMV----NTPW....GSG...K-R-................FPAMPLT...-S---MPG......LED........PAEKMLLDYMKKGQQ-RAAAGAQKE-KKGPYE.................AAYN--S----T-QLQ.- 519
DRL.x.x.FAO ........PK-V----NTPW....GSG...K-R-................FPQASLT...-S---LPG....YLQED........PAE-MLQKYMEQGAQ--R.QQRQQQQKRGPYE.................EAYN--S----S-QLQ.- 522
MON.CM.99.L1 PP....KQNKGV----NPFGP....KK...G-R-................FPLTSVQ...-S--TLP........................AGTAEPVNLNQEIGSPKTGTPKETRR.................DLYP--A----E-Q...- 511
MON.NG.x.NG1 .NGGQNQPRNRV----NPFGP...GK-...G-R-................FPVTSLQ...----A-P.....................TX-XYKVNFS--VGPPETPAPTAPKETRK.................DLYP--A----D-Q-E-- 193
GSN.CM.99.CN166 ....TGTPIKELY--DLGRG....RR-...A-R-................FPVTFLL...----A--E........................-PQQLNLSTPVGEPQSKGQKEESRN.................TLYP--S----E-Q...- 513
GSN.CM.99.CN71 .....GTPAKEL---DLGRG....RR....A-R-................FPVTSLL...-S--A--V........................-PQQLNLSPPVGEPQNKEQKAEKRN.................TLYP--S----E-Q...- 511
TAL.CM.00.266 ........SA-------SFLGKIPPV-...G-R-................FPVVQ.....-S---I-P.....................LTASWQEG-TTWTPPAK.KPQ-TTTTRE.................SLYP--A----D-Q...- 528
TAL.CM.01.8023 ........QP-------AFLGKIPPVK...G-R-................FPVVQ.....-----I-P.....................LTASWQEG-TTWTPPTKDAAAPKQQTRE.................SLYP--A----D-Q...- 532
MUS-1.CM.01.1085 .....SDNTKAV----DP...FGLQK-...R-R-................FPQTSLL...------QE.........................GELVNLSPAVG-GE....GKQDRK.................SLYP--S---QD-Q-D-- 510
MUS-1.CM.01.CM1239 .....SEGAKS-----DP...LGLQR-...R-R-................FPQTSLL...------QE.........................GDLVNLSPPVG-KD....GASDRK.................SLYP--S---QD--LEK- 506
MUS-2.CM.01.CM1246 ....TDTGKSAV-----D...LGFRS-...K-R-................FPVTSLM...-----DTA..........................EPVNFSPLVG-KEEPPKDRKDRK.................TLYP--S----D-Q-K-- 517
MUS-2.CM.01.CM2500 ....TNSDKGAV-----G....FGFH-...K-R-................FPVTSLM...-S---DTAE........................IVNFS-EVGPRKENQTPQAPPDRK.................NLYP--S----D---E-- 519
SYK.KE.x.KE51 PRKGQGNPPP-------G......W-N...RKP.PAN.............FPVMRET...-----A-DWPWQQQTWGNYASPQQKHIAMATPLQPQSS-KTVKDLLVPG-PSEKKEEMKEKG............PLYP--Q----D-Q...- 562
SYK.KE.x.SYK173 PKRNQGPPVA-------G......W-V...SRRPPAN.............FPVRSE....-S---L-D......IEDGPWLTWSAQMSQQAQAKAQNS-SK-PPTNREVLSPKESSGKEETK............SLYP--S----E-Q...- 555
RCM.GA.x.GAB1 .........K-I----RL...PWGQ-K....-R--P................LTSLT...-S--GM--.............NYDPAEEMLKNYLRRAGEQKR-QRQEES-KREGAYQ.................EA----N----S-Q...L 517
RCM.NG.x.NG411 .........KEV----NA...PWKQ-K....-R-LP...............LTSLR....----GR.........EEGWNPQYDPAEEMLRKYLALGRQHKQEQRKENKEKVGRAYE.................DA-S--N----S-L...- 522
GRV.ET.x.GRI_677 ........NG------YG...HWGGAK....-R--V...........QYRGDTVG.LE..-----M-T................AYDPAKKLLQQYAEKG-RLREEREQTRKQKEKE.................VEDV--S----G-Q...- 514
SAB.SN.x.SAB1C .........K-V----FG...PWGR-K....-R--P...............LTSIR....-----M-RDYSRPEENWYADRPPTRGPGPDDPATALLKQYAV-GKRQKQQWQNHSPQQSPYE............EAYS-------E-Q...- 555
TAN.UG.x.TAN1 ........SG------RM..PTW.GTK....-R---...............EQGGAV...-----MPA..HGFPTGSPAAG..........AYDPARKLLEQYAKKGDQLRKQKEKE.................LEDY--S----G-Q...- 524
VER.DE.x.AGM3 .........G-V----YG...RWMGAK....-R--P..............AATLG.VE..-----PP-................PYDPAKKLLQQYADKGKQLREQRKKPPAVNPDW.................TEGY--N----E-Q...- 522
VER.KE.x.9063 .........G-V----YG...RWTGTK....-R---..............AATHG.VE..-S---PPT................PYDPAKKLLQQYAEKGKQLREQGKRTPPTNPDW.................AEGY--N----E-Q...- 520
VER.KE.x.AGM155 .........G-V----YG...RWMGTK....-R--P..............AATLGA.E..-S---PPN.............NSTPYDPAKKLLQQYAEKGKQMRNQNRNPPANNPDW.................NEGY--N----E-Q...- 521
VER.KE.x.TYO1_patent .........G-V----YG...RWMGAK....-R--P..............AATLGA.E..-S---PP-.............GTTPYDPAKKLLQQYAEKGKQLREQKRNPPAMNPDW.................TEGY--N----E-Q...- 520
COL.CM.x.CGU1 ........NK------AT.................................................................RGVELQTAIFPPKMSKDLPPRREKGESLYPSLKS.........................---D-Q...- 483
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PLV
Proteins

Pol

Gag-Pol TF start Gag-Pol TF end protease start
H1B.FR.83.HXB2 FFREDLAF....LQGKAREFSSEQTRAN...........SPTRRE..........LQVWGRD....NNSPSEAG.ADRQG..TVSFNFPQVTLWQRPLVTIKIGGQLKEALLDTGADDTVLEEMSL....PGRWKPKMIGGIGGFIKVRQYDQILIEICGHKAI.....G 129
H1A1.UG.85.U455 ----N---....Q--E------------...........---S-N..........-WDG-K-.....DL-C-T-.-E---..-D--S---I---------V------I--------------DIN-....--K----I----------------------K-T-.....- 128
H1B.US.90.WEAU160 ------V-....PK------------T-...........------..........---Q---....---L----.-N---..A-------I------------E------------------D-N-....--K--------------------VP---------.....- 129
H1C.ET.86.ETH2220 ----T---....Q-------P-------SPTRESQTRAN---T--..........---R-S......-TF----.-E---....-L----I--------------------------------IN-....--K---------------------I-----K---.....- 136
H1D.CD.84.84ZR085 ----N---....P----G-L--------...........---S-S..........FGFGEEI...T#LPETGTE.GQ---T..--LS---I------V------------------------DIN-....--K-------------------H-----------.....- 129
H1F1.BE.93.VI850 ----N---....Q--E--K-P-------...........---S--..........-R-QRG-.....-PL----.-E-R-TV.P-LS---I---------------I---------------DIN-....--K---------------K---N-----------.....- 129
H1G.SE.93.SE6165 ----N---....Q--E--------D-T-...........---C-K..........PR-RRG-.....SPLP---.DEGK-....AISL--I---------V------I---------------IN-....-----------------------VP---S-K---.....- 126
H1H.CF.90.056 ----N---....Q-RE--K--P--A-T-...........---S--..........-R-RRG-.....DPL----A-EG--T...-LS---I---------V--E---R---------------IN-....--K------------------E-VA-----K---.....- 128
H1J.SE.93.SE7887 --------....Q-RE---L-P------...........---S--..........PRARRG-......PLP-T-.-EG--T..--S----I----------R-----R--------------DID-....-RK------------------NEVP---E-K---.....- 127
H1K.CM.96.MP535 ----N---....P--E------------...........---S--..........-R-R-G-N.....PL----.DQ---TE.P------I------I----V----R---------------IN-....--K--------------------V------Q---.....- 129
H101_AE.TH.90.CM240 ----N---....Q----G----------...........---S-K..........-GDG---NGGRD-LLT---.-E---TS.S--S---I---------V---------------------DIN-....--K---------------K-----------K---.....- 134
H102_AG.NG.x.IBNG ----N---....Q--E--K------GT-...........-S-S--..........-WDG---T....SL.-T--.TEG--AI.S------I---------VR-E---I--------------DIN-....--K---------------------------K---.....- 129
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ----N---....Q-RE--K--------I...........---S-K..........-WDG---N....PL.P-T-.TEG--TA.S------I---R-----VR--------------------DIN-....--K---------------------------K---.....- 129
H104_cpx.CY.94.CY032 ----NV--....Q-RE--K-----A---........SPARGML--............ER-.-N....LL.----.TEG--T..I------I-----------L---IR---------------IN-....--K---------------------P-----K---.....- 128
H1N.CM.95.YBF30 ----E-VS....--RET-KLPPDNN.........KERAH--AT--..........-W-S-GEEHTGEGD.AGEPGE--ELSV.PT-----I------VI-V---KEVR------------I--LQ-....E-K-------------------N-TVD-Q-R--V.....- 136
H1O.BE.87.ANT70 ---QI--S....GGHE--QLCA-TST.............PISPTD................GGGSEGTG.ESGTERGPERA..L-VCL--IP--D--I--ARV--H-C-V-----------NNIQ-....E-K---------------KE--NVTV--E-REVQ.....- 125
H1O.CM.91.MVP5180 ----V--S....GGHE--QLCA-TSV.............PISPTN................GGGSEGTR.ESESEGGSGRA..-PICL--IP--D--I--A-V--H-C-------------NNIQ-....E---T-------------KE-NNVTV-VQ-KEVQ.....- 125
H1P.FR.06.RBF168 ---K---S....WGQE--QLCT-TST.............TNSPTY...............GGGRDDPGQ.A-G-KGG-E-...IP--L--I---D--VIPVRV--HIC------------VDKLP-....E---X-------------KEFEEVKV--E-REVY.....- 125
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ----G---....P-RE--QLCT--D---...........---S--..........-W-PREGEEPRGT.......GRGEQTI.P-S----I-------IPVR-E---C------------IQDIQ-....Q-I---------------K---NVS---E-K-VQ.....- 128
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ----G--S....--RE--K-PPDNNK.........ERAN--SN--..........-W-S-GEDHTGDR..EGRKGE--ELSV.PTL----I------IL-V----EI-------------I--IQ-....E-K---------------K---NVI---Q-K--V.....- 135
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ----T---....-P----KL-------H...........--AN--..........-W-SAKNHPETGG...QGRGQ--EQAV.P-L----IS-----I----V--Y--G-------------DLE-....G-----------------K---N-P---G-K--L.....- 132
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ----T---....Q-------P--E--T-...........-S-N--..........-R-Q-GGTCPEGG...SEERG--EQAV.S-A----IS-----V--VR-E-------------------IE-....G---------------------NVT-D---KR-V.....- 132
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---KK--S....-G-E---LCAR-EG.............TNSSTY..........GILRISGGEESQ.....G-GEGGEQAA.-------I-------IPV--E---I------------I-DLN-....--K-S-------------K-FERVN---E-K-IT.....S 128
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 ----N--S....P-RE----PP-E--T........TRTKC--N--..........FW-S-SENRFSETX.GQERGX--EQTV.P--G---IS-----V-AAR---VI--V-------------IE-....E-K-R-------------------P-----KR--.....- 137
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 ----R-VS....VERGIK-TRELPAGQ........EGTH-S-H--..........FW-S-NNSEQTGR..K-RDGGGERAPV.P-I-L--I-------LGV--E---I------------IDNVQ-....T-----------------K---N-A---E-R--T.....- 136
CPZ.CM.98.CAM3 ----R-VS....VERGIK-TRELPAGQ........EGTH-SAP--..........-W-S-SNRKETG.....G-EGEGK-TPVS-V-L--I-------LGV--E---I------------IDNVQ-....T-K-R-------------K---N-A---E-R-TT.....- 134
CPZ.CM.98.CAM5 ----G-VS....VEREIKKTRELSAGR........EGTH-S-HG-..........-W-S-NNNGEK.........EGGE-TPVS-I-L--I-------LGV-VE---I------------IDNVQ-....T-K-R-R-----------K---N-V---E-R-TT.....- 130
CPZ.GA.88.GAB1 ----R---....P-RE--QLCA--...........NRTNG--D--..........-W-P-GREEPGE.......ERG-EQS..I-T-L--I-------IPV-VE---C------------I-RIQ-....Q-L---------------K-F-NVH---E-R-VV.....- 127
CPZ.GA.88.GAB2 ---GG---...........................PEREARELSPKEGGTNSSTSRDLRVCRADTDRKESEGG-EYN-K-E..P-LS---I-------LPVRVA---C-------------DNIQ-....E-K-R--L----------K---NVE---E-KRVE.....S 132
CPZ.US.85.CPZUS ----T-VP........................IVERGIKETRELP...GKQEGAHSSTNRGFRVSRRD-DTGETGKGKG.A..L-A----I-------LR--VA--IV-------------DNIQI....E-T-R---M---------K---HVN---E-R--Q.....- 131
CPZ.CD.90.ANT ----TDPH...........................VVGVQTRELC...AEGGSSGANSSTHRDLSGGAQEDSE-SQGGG-T..T-LV--EIP-----MMEVL-Q--KCQ-----------V-GIH-....Q-N----T--------S-Q--NKVP-Q-GDRTVL.....A 129
CPZ.TZ.00.TAN1 ----THPL............................VGVQTRELCAEHPREREGSGAGD........STDTSGANCPTT-DDDERRVL---N-----MM-V-VQ--VCQ---------S-FCNIK-....K-Q-T--T-------VP-SE-YN-PVQ-GNKEVR.....A 125
CPZ.TZ.2001.TAN2 ----AHPL............................VGVQTGELCTEHPREREESGAGTDT-ASSTIGPTDDG......SAT.ERRVL--IN-----MM-V-VQ--VCQ---------S-FCNIK-....K-Q-T--T-------VS-SE-YN-PVQ-GNKEVR.....A 126
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 ----THPL............................VGVQTGELCAEHPREREESGTGTNT-ASSSAIGSTDG......PTT.ERRVL--IN-----MM-V-VQ--VCQ---------S-FCNIK-....K-Q-T--T-------VP-SE-YN-PVQ-GNKEVR.....A 126
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 ----I--S............................RGREARQLCAEASATNSPTN.........GGGRKGDEETRKGGT...L-S----I---D--VIPV----H-C------------V-HL--....E-----R-----------KE-EDVE---EHR-VV.....- 121
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con ----I--S............................RGREARQLCAEASATNSPTN.........GGGRERNEETREGGT...L-S----I---D--IIPV----H-C------------V-HL--....E-----R-----------KE-EDVE---EHR-VV.....- 121
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con ----I--S............................RGREARQLCAEASATNSPTN............GGGRE-NEETRKGG-L-S----I---D--VIPVR---H-C------------V-HLP-....E-----R-----------KE-EDVE---EHR-VV.....- 121
H2A.DE.x.BEN ---VGPTG......KE-SQLPRDPSPSGADTNSTSGRSS-G-VG-IYAAREKAEGAEGETIQRGD.GGLAAPRAER-TSQRGDRGLAA--FS--K--V--AY-ED-PV-V--------SIVAGIE-....GDNYT--IV-------NTKE-KNVE-KVLNKRVR.....A 154
H2A.GW.x.ALI ---AWPMG......KE-SQLPRNPSS-GINTNSTPSRAS-GPAGAVYAAGEKAKRAEREAIQRGD.GGLTAPRAGR-TTQRGDRGLAA--FS--K--V--AY-E--PV-V--------SIVAGIE-....GSNYT--IV-------NTKE-EDVE-KVLNKRVK.....A 154
H2A.SN.x.ST ---VGPMG......KE-PQ-PCGPNP-GADTNSTPDRPSRGPT--VHAAREKAERAEREAIQRSD.RGL-AARETR-TMQRDDRGLAA--FS--K--V--AHVE--PV-V--------SIVAGVE-....GSNYS--IV-------NTKE-KNVE-RVLNKRVR.....A 154
H2B.CI.x.EHO ---VRPLG......KE-SQ-PRPG-P.GDSAICAPDEPSIRHDTSGCDSICTPCRSSRGDAKELHATREEA-GEQRETLQGGDRG-AA--FS--R--V-KAT-E--SV-V--------SIVAGIE-....GSNYT--IV-------NTNE-KNVE--VV-KRVR.....A 154
H2B.GH.86.D205 ---VRTLG......KE-SQLPHDPSASGSDTICTPDEPSRGHDTSGGDTICAPCRSSSGDAEKLHADGETT-REPRETLQGGDRG-AA--FS--R--V-KAC-E--SV-V-----V--SIVAGIE-....GSNYT--IV-------NTKE-KDVE--VV-KRVR.....A 155
H2G.CI.92.ABT96 ---VWTLG......KE-SQLPHDPSPSGSDSISTTDGPS-RPTE..............ELHA....XGEEAKGAEKQTLQGGDRXXAA--LS--R--V--AY-ES-PV-V--------SIVAGIE-....GSNYS--IV-------NTKE-KNVE-KVV-KRIQ.....A 137
H2U.FR.96.12034 ---AWPLG......K--SQLPHGPSP-GTDPNSPSSRTS-GSADPDSPSSGPSSGSAKELHA....TGQETKGEQRETIQGGDGG-AA--FS--K--I--AY-E--PVKV--N-----SIVAGIK-....EPYYT--TV-E-E---NTKKFHNVN-KVL-KTIR.....- 151
SMM.SL.92.SL92B ---PWPMG......KE-SQLPHADNIIDTVSTPR.....................SSSPDSQGVSRESTEGKDKEEQALQGGDGG-AA--FS-RR--V-RAL-E--PL-V--------SIVAGIE-....GPGYT-RIV-------NTKE-RTVK--VL-KVIR.....E 134
SMM.US.x.H9 ---AWPMG......KE-PQ-PHGPDASGADTNCSXRGSSCG..............STEELHEGGQKA....-GEQRETLQGGNGG-AA--FS--R--V--AY-EE-PI-V--------SIVAGIE-....GPNYT--IV-------NTKE-KDVK-KVL-KVIK.....- 137
SMM.US.x.PGM53 ---AWPMG......KE-PQ-PHGPDASGADANCSPRGSSCG..............STEELHEDGQKA....-GEQRETLQGGDGG-AA--FS--R--V-AAY-EE-PV-V--------SIVAGIE-....GPNYT--IV-------NTKE-KDVK-KVL-KVIK.....- 137
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ---VWPMG......KE-PQ-PHGPDASGADTNCSPRGSSCG..............STEELHEDGQKA....-GEQRETLQGGDRG-AA--FS--R--V--AY-EE-PV-V--------SIVTGIE-....GPNYT--IV-------NTKE-KDVK-KVL-KVIK.....- 137

Pol p15 start (-1 from Gag) p15 protease
MAC.US.x.239 ---PWSMG......KE-PQ-PHGSSASGADANCSPRGPSCG..............SAKELHAVGQAAERKA-RKQREALQGGDRG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVTGIE-....GPHYT--IV-------NTKE-KNVE--VL-KRIK.....- 141
MAC.US.x.251_1A11 ---PWSMG......KE-PQ-PHGSSASGADANCSPRGPSCG..............SAKELHAVGQAAERKT-RKQREALQGDDRG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVTGIE-....GPHYT--IV-------NTKE-KNVE--VL-KRIR.....- 141
MAC.US.x.251_BK28 ---PWSMG......KE-PQ-PHGSSASGADANCSPRGPSCG..............SAKELHAVGQAA....-RKQREALQGGDRG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVTGIE-....GPHYT--IV-------NTKE-KNVK--VL-KRIK.....- 137
MAC.US.x.EMBL_3 ---PWSMG......KE-PQ-PHGSSASGADANCSPRGPSCG..............SAKELHAVGQAA....-RKQREALQGGDRG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVTGIE-....GPHYT--IV-------NTKE-KNVE--VL-KRIK.....R 137
STM.US.x.STM ---LWPMG......KE-PQLPHGPNTSGADANCPSRRPSCG..............SAEKLHAAGQEA....-REQE-TLQGGDRG-AA--FS--R--V--AH-E--PV-V--------SIVAGIE-....GLQYT--VV-------NTKEFKNVN--VL-K-IK.....- 137
MNE.US.x.MNE027 ---LWPMG......KE-PQ-PHGPNASGADTNCSPRGPSCG..............SAKKLHAVGQTA....-RKQKEALQGGGRG-AA--FS--R--V--AH-E--PA-V--------SIVAGIE-....GPHYT--IV-------NTKE-KNVE--VL-KRIK.....- 137
DEB.CM.99.CM40 ----YSLG.........................LQETQELSR-NWEVHPGEHSRSGILDYQGTSTGAGEQPPE-GNNEEREV.PG--GAEIS--R--MT-VH-E-RKVQV-I-------IIS-KDI..DLEAP-T--TV--L----N-KC-PG-E-AMANKV-V.....S 137
DEB.CM.99.CM5 ----CSLG.........................LPETQEFFG-DWEIHPREHSRSGLFNNQGTCARGKEC-PG-HN-QEREV.PR--GAEIS--R--MTAVYVE-KRVQV-I-------IIS-KD-..DLDAP-T--TV--L----N-KC-PG-E-KMADKV-V.....S 137
DEN.CD.x.CD1 ----WSWE...........EE-S-ELCTVLPSDESGFAME-SEGPAATTVPTKFSRGGKQTILSGRQEAEQAVPSGG-GDNEGE-LS-VE-S--R--IGQ-WVQ--RV-V-I-------IIA-QDI.NLGTEG-I--TV-----Y-N-QA-PG-E-KLMDKV-V.....D 153
LST.CD.88.447 ---LWTLE.................EWSSRKLSFDGGECRSSTISSPNGEE..PNTSRESLRNIQEPRTTA-E.ATADPTEMCGRAMPEFLL-SR--IEN-LVN--PVS----------IFS-N-V..RIE-PYT-RVV-----Q-R-KE-KDVF---A-KTTV.....- 143
LST.CD.88.485 ---LWTLE.................EWSSRKLSFDGGECRSSTISSPNGKE..LNKSRESLRNIQEPRTTT-E.ATAGSTEMCGRAMPEFLL-SR--IEN-LVNR-PVS-----R----IFS-N-V..KIE-PYT-RVV-----Q-R-KE-KDVF---A-KTTV.....- 143
LST.CD.88.524 ---VWSLE.................EWTFRQLSNHGRGCRSDSFSATHGESA.SNKSRE-NRDIQEPRTTT-E.ATTSSTEVCGRALPEFLL-SR--IEKVLVN--EVT----------IFS-N-V..RIE-PYT-RVV-----Q---KEFRDVF-Q-A-KTTV.....- 144
LST.KE.x.lho7 ---IWSLE.................QQTSRQLSSTGRSCRENSISSPNGEC..SNKSRESTGDLQDFRTTA-KAA-ASPTEMCGRALPEFTL.SR--IES-LVN--PVS----------IFS-N-V..RIE-PYT-RVV-----Q-R-KE-RDVF---A-KTTV.....- 143
SUN.GA.98.L14 ---VWPLE.................QGAARELSSH.AFC-AS-GSDIGEQNDTTPVKGRESSGDLQTVRTGPQST-EEE-KGGM-GAMLEYA-SR---EKVF-N--PVT----------IVS-D-V..SIE-H---RVV-----Q-R-KE-ADVFV--RDKT-T.....- 145
MND-1.GA.x.MNDGB1 ---VWPLG...........................SLQTGELSGTRGDSNSSTIRGETSAENSEHLSEIRER-QAE-EG-EERGG-S--EYS-SR--IEEVSVD-VTIR----------IFN-RNI..KLK-N-Q--I------NLR-K---NVYV--R-KGTF.....- 136
OLC.CI.97.97CI12 ----MEGR.................................ES-ASPQHATEDRDGHLSLCTYPGTDFGEGNK-KERDE-GEET-LSL-SIS--R--MIELY-E--QVT-----------IKGKDI..YME-NGI-RI------A-R-M--RCRIRIF.EKEIQ.....E 129
WRC.CI.97.97CI14 ----WQRA.........DALEQLSSSEAEELEQFWANNNNAFCSSNERGSKHSGAGKIFIEGSTIEGTTGTQEDRGTEE-SGGAGMAL--IS-RT--MIQCI-E-HSVS-----------IDVNL.....NKN-Q-RI------TMN-KLHR-VK-R-L-KTIE.....A 151
WRC.CI.98.98CI04 ----WERA.........DALKQLPSSKGEELEQFWAGN.NTVCSSNEGGSKHTRIREIPPERSSIEGA.GTGKKGREEERNGAARVA---IS-RN--MIQCI-E-NSVS-----------IDIHLN....NKN-Q-RI------TMN-KL-RK-Q-R-L-KTVE.....A 150
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ----WPRA..................EALQQLSSSKNECRGEYLWASGANSTSGSYHART-AISSERS-DE-GERERNAEGGESRISL--IS-RT--MIQCI--RESVS-----------VDVQL.....E-N-Q-RI------TMQ-KL-KDVR-K-L-KEVR.....A 142
MND-2.CM.98.CM16 ----YPLG...................QWQTQELPGDAID-NGPSNARDG.RPSRENAVRLHEERATAESGKQTGKE-E-SIRG-LQL--FS--N--TTVVE-E--KV------------IKDLD-....K-N---QI------S-N-K-FFNCKVT-A-KTTH.....A 141
MND-2.GA.x.M14 ----CSLG...................QWQAQELSCHATD-ISTPDARDGGSSREDVIRLYEKGATTEGSKGDQAGEG--SLRG-LQL--FS--N--TTVVE-E--KV------------IKDVD-....T-N---QI------A-R-K--FNCK-TVA-KSTH.....A 142
MND-2.x.x.5440 ----YPLG...................QWQAQELPCHAID-ISTPDARVGRPGRKDA-RLYEERATTEGS-RSPERGKE-SLRG-LQL--FS--N--TTVVE-E--KV------------IKDLE-....T-N---RI------A-R----FNCKV--A-KITH.....A 142
DRL.x.x.FAO ----YSLG..................QRETQEFSSGLADPISSSIARIPPGGSGREDAPKVHGAGSSAEETTETTTAEE-PLRGGLQL--FS-RL--TTIVEVE--KV------------IQGLE-....T-K---QI------T-N----FNCE-K-A-KITH.....A 143
MON.CM.99.L1 ----SFRS.............................QEGAKELPSHLCAAQRTDSASRDCGASQSQPRDWFPEDG-PK-DEAG-LSLLSIS--G--IRSVL----KVSM---------IIQDQHV..NLGEN-T--VV-----M-E-K--KA-QVIFEDREVW.....A 134
MON.NG.x.NG1 ----SFW.........................PRQEGAKELSSNLLAANSPSGTNPXGXQGELLTSSGTTRDPSADSPE-DEEG-LSLLSIP--G--VR-VE-A--SVSM----X----IVQXQDI..NLGEN-T---V-----L-Q-K-FKGVTVSFQ-KTVR.....X 138
GSN.CM.99.CN166 ---PWPGA.............................PP--QELSSNFPAANSPGGGGRTPAAQSLDT-RGTPEQGTEG-EQEH-LSL-VIS--G--MKEVS----VVSM---------IVQDSAI..ELDTP-T---V-----L-Q--EHKHVEVIFNEKRIK.....A 134
GSN.CM.99.CN71 ---PWPGA..............................T--QELSSNFPAAISPGGGGGTPAAQPVSAGGGAPEQGAEGRKEEH-LSL-VIS--G--MREVSM---VVSM---------IVQ-SAI..ELDTP-T--TV-----L-Q-KEHRHVEVIFNEKRIK.....A 133
TAL.CM.00.266 ----VFFR........................ENPTGQRTEEFSSGATIGTANRASHSIMAGGDYHVDPT-QE.APRNNHNKGE-LSLFGQS--R--I-KVL-E--EV-V---------IIQVGEI..ELE-VPHQ-TV--LA-Y-Q-QS-SA-E-QWENKR-R.....D 138
TAL.CM.01.8023 ----GFFR........................EDPPGQGTEELPSGATHRTADRASHSIMAGGDYHMDPSDQGCRSTQATDEGE-LSLVSQS--R--I-KVL-E-REV-V---------IIQ-GDI..ELE-VPHQ-TV--LA-Y-Q-QS-TGVE--WEHKR-R.....D 139
MUS-1.CM.01.1085 ---GS-RP..............................PEKEAE-LPPDLSLANCS...A-TGGGIGQ-L-SS-SRGGETGQEE-LS--VIP-SG--VRPVE-E--VVSM---------IIQDAHI..HLE-P-N--SV-----N-S-KE-RGVQVCFN-KTIR.....A 130
MUS-1.CM.01.CM1239 ---GSSWP..............................PEKEAK-LPPDLAFTNGP...A-AGGRPGQ-LPAS-SQGWSERQEE-LS--VIS-SG--IREVM-E--VVHM---------IVQDSNI..QIDKP-N--LV-----N-S--E-RGVQVSFNEKTIK.....A 130
MUS-2.CM.01.CM1246 ----GSRL..............................PVSEAE-LPSYIAHAYGTPRYS-AGELLPT-RAQGRATQG-ERQKD-LS--VIS--G--IK-VD-N--PVSM---------IIQDSDI..KIS-ELT--VV--L--L-N-K--KGVIVKFNEKRIV.....A 133
MUS-2.CM.01.CM2500 ----RFR.............................LPQEAEELPCYIAHAISSPRYSRDSQLLPRGG-TEGEPNPPSPTGQEE-LS--VIP--G--IR-VMVH--PVSM---------IIQ-SEI..EIDKE-T--VV--L--L-N-K--KAVKV-FNDKRI-.....A 134
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SYK.KE.x.SYK173 ----RMGG......LQEAPSQLPSEERAICSPSGGHRRWAMAHMVSTDEPTSTSEGTELSLEETPHQQGSAL-EGEQWE-GDQE-LSLS-LS--R--MIEVDVE-D-VQM-V-------IIR-EDI..QLHQP-S--IV--L--N-T----RN-RFTVVKPSGKRKQVE- 162
RCM.GA.x.GAB1 ----TPLG..................SGEAEELSFDFLD-LCS-DGEQLRPCRRDAKELSEEGRGTKETTEAGREQEER-SISG-L-L--FA--K--TTIAQ-E--KV-V----------I-GIE-....GND-T--I------Y-N-K--KNCE---A-KRTH.....A 143
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GRV.ET.x.GRI_677 ---VWPLG................RSETKKFCAIQRRHSWSGTNSPPNGNSLRSSKEAPPAVCREGTAPERGERTDKETEGERSGGC-LELP--R--MKRVI-E-TPVQ----------IIQ-KD-HFPPHKP-RS-VV-----G-H-KE-QGVQVQLEDKIIT.....- 149
SAB.SN.x.SAB1C ---VWPLGQRETQEFPSDLHQTNSSPNGTGLQQAGGKLVCRQTSDQRTRARRSSNSP-KAVCCSGETAETAV-KPLATTEPLRGGLQL---S--R--MK-VY-E--KVT---------S-IQGIE-....GDN---RI------C-N-KA-HNQEVK-EDKTCK.....A 161
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VER.DE.x.AGM3 ---VWPVD..................GSETQKFSRRYSWGGANCAPSTESIRPCKEAPAAICRQGEAVEGTKEKTTSSESRLDRGIF-.ELP--R--IK-VY-E-VPIR----------IIK-AD-..QLS-T----I------GLN-KE-SDREVRLEDKILR.....- 144
VER.KE.x.9063 ---VWTVD..................GDKTEKLSRCHSW-G-E-APSTDTIRPSKEAPAAVCREGKTVEGTREENTTNKSRLGGRIF-.ELP--R--IK-VI-E-VPVKV---------IIK-TDI..QLT-P-R--V------GLN-KE-SNVEVK-EDKILR.....- 144
VER.KE.x.AGM155 ---VWPVD...............GDKTKKFSRSHSWGGTKCAPSTEQLYTLRPSKEAPAAVCRERET-EK--QKPPSE-SRLERGIF-.ELP--R--IR-CI---TAVK----------IIKDTD-..QLR-S-R--IV-----GLN-KE--NVEVQLEDKILR.....- 147
VER.KE.x.TYO1_patent ---VWTVD...............GGKTEKFSRRYSWSGTECASSTERHHPIRPSKEAPAAICRERETTEGAKEESTGNESGLDRGIF-.ELP--R--IK-VY-E-VPIK----------IIK-ND-..QLS-P-R--I------GLN-KE-NDREVK-EDKILR.....- 147
COL.CM.x.CGU1 ---GNQG...................................................G-ATDSHLPPEDEQRPATQEGEGGE.-LSLLE-S-RR--I-IVEVE--KCQ-----------FK-EDV..QLT-A-TAVQ-Q----A-R-K--RDKILKMG-KEYR.....- 111
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PLV Proteins

protease end p66, p51 RT start M41L D67N D110 catalytic site
K70R

H1B.FR.83.HXB2 TVLVGPTPVNIIGRNLLTQIGCTLNFPISPIETV...PVKLKPGMDGPKVKQWPLTEEKIKALVEICTEMEKEGKISKIGPENPYNTPVFAIKKKDSTKWRKLVDFRELNKRTQDFWEVQLGIPHPAGLKKKKS......VTVLDVGDAYFSVPLDEDFRKYTAFTIPSI 290
H1A1.UG.85.U455 ---------------M------------------...------E-------------------T---N---------------------------------------------------------T--------......-----------------S------------ 289
H1B.US.90.WEAU160 ----------------------------------...-----------------------------------------------------------------------------------------S-------......------------------------------ 290
H1C.ET.86.ETH2220 ---------------M---L-R------------...--------------------------TA--E---Q-----R--------------------------------------------------------......-----------------G-----------T 297
H1D.CD.84.84ZR085 ----------------------------------...--------------------------T----D--------R----------I---------------------------------------------......I-----------I--C-------------- 290
H1F1.BE.93.VI850 ---------------M-----------V------...--------------------------T---L-----------------------------S--------K---------------------------......----------------K--K---------V 290
H1G.SE.93.SE6165 -I------I------M------------------...-----------R--------------T---K---E----------------I---------------------------------------------......------------------------------ 287
H1H.CF.90.056 ---------------I------------------...--------------------------T-------------R-------S--I---------------------------------------------......-S--------------KE------------ 289
H1J.SE.93.SE7887 ---I-----------M---L--------------...------------I-------------TQ--A---E-----RV-------------------------------------------------------......---------------Y-------------- 288
H1K.CM.96.MP535 ----------------------------------...--------------------------T----------------------------------------------------------------------......----------------K------------- 290
H101_AE.TH.90.CM240 ---------------M---------------D--...--T-----------------------T---K---E--------------------------------------------------------------......-----------------S------------ 295
H102_AG.NG.x.IBNG ---------------M------------------...--------------------------TD---------------------------------------------------------------------......----------------K------------V 290
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ---------------M---L--------------...--T-----------------------TD--K------------------------------------G-----------------------------......----------------Q------------T 290
H104_cpx.CY.94.CY032 ---------------M---L--------------...--------------------------T----D-------------------I---------------------------------------------......----------------PE-----------T 289
H1N.CM.95.YBF30 ----------------------------------...-------------------T---E--R-------------R----------I-----------------------------------------Q---......------------C---K------------- 297
H1O.BE.87.ANT70 ---------------I--GL-----------AP-...------------------SK---E--TA--Q---Q-----R----------I-------G-----------------E-----------G---Q-Q-......------------C---P------------V 286
H1O.CM.91.MVP5180 -----------L---I--GL-----------AP-...------------------SR---E--TA--Q---Q-----R----------I-------------------------------------G---QRQ-......------------C---P------------V 286
H1P.FR.06.RBF168 ---X-----X-----I--L-----S----S--I-...-----A------------SK---E--RAX-Q---Q----T-----------I--------SX---------------------------G----R--......------------C---P-----X------V 286
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ---------------I--------V----S----...-----------RI-----SA------T---Q--------------------I--------S--------------------------------E---......------------C---K------------V 289
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ---------------F-----------------I...-----------R--------------T-------------R----------I---------------------------------------------......------------C----N-----------V 296
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ---------------I------------------...--Q-----------------------T-------Q-----R------------------------------------------------------R-......------------C----N------------ 293
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---------------I------------------...--S--------R-----------R--T-------------RV---------I-----------------------------------------Q---......------------C----N-----------V 293
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---------------V--KL-----------D--...K-F---------------SK---E--T---K--------------------I-------------------------E-------------------......------------C---P----F-------- 289
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 ---------------I-------------T----...-----------R--------------T-------------R----------I---------------------------------------------......------------C----E-----------V 298
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 ---------------I---------------G--...-----------R--------------T---Q--------------------I-------GE------------R-----------------------......------------C----S-----------V 297
CPZ.CM.98.CAM3 ---------------I------------------...-----------R-------A------T---Q---------R----------I---------------------------------------------......------------C----N-----------V 295
CPZ.CM.98.CAM5 ---------------I--------------V---...-----------R-------A------T---Q--------------------I-------------------------E-------------------......------------C----N-----------V 291
CPZ.GA.88.GAB1 ---------------I---L----V----S----...------------------SA------T---Q--------------------I---------------------------------------------......------------C---K------------- 288
CPZ.GA.88.GAB2 ---------------V---L-----------TP-...-------T---R------SK---E--T---R---------R----------I---R-----------------------------------------......---P--------C----N-----------V 293
CPZ.US.85.CPZUS S--------------I-------------S-K--...--R--------R-------A------T---Q--------TRV---------I-------------------------------------------R-......------------C---KE-----------V 292
CPZ.CD.90.ANT ---L--N--------V-CLL---------KV---...-----E-----R------SK---E--K---DKL-A-N---R---D------I-------TS--------------------I-----------Q---......------------I---Q------------V 290
CPZ.TZ.00.TAN1 -----E--I------I-K-L------------V-...K-Q--E------------SK---E--T---KTL-------AV---------I-------TS--------------------L----------R-RNM......------------I---P------------L 286
CPZ.TZ.2001.TAN2 -----E--I------I-K-L----------V-V-...K-Q--E------------SK---E--T---NTL-------A----------I--------S--------------------L-------S--R-RNM......------------I---P------------L 287
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 -----D--I------V-R-L----------V-V-...K-Q--E------------SR---E--T---NTL-------A----------I---R---TS--------------------L-------S--R-RNM......------------I---P------------L 287
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 ---------------I--K----------S-DV-...--S---------------SK---E--TA--Q---Q----------------I-------------------------------------G-------......------------C---P------------V 282
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con ---------------I--K----------S-DV-...--S---------------SK---E--TA--Q---Q----------------I--------X----------------------------G-----R-......------------C---P------------V 282
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con --------A------V--K-------------V-...--S---------------SK---E--TA--Q---Q----------------I-------------------------------------G-------......------------C---P------------V 282
H2A.DE.x.BEN -IMT-D--I--F---I--AL-MS--L-VAK--PI...K-T----K---RL------K---E--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------A---R......ISI---------I--H----Q-----L-AV 315
H2A.GW.x.ALI -IMT-D--I--F---I--AL-MS--L-VAK--PI...E-R----K----LR-----K---E--K---EKT-R--QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------A--RR......I-----------I--H-S--Q-----L--V 315
H2A.SN.x.ST -IMT-D--I--F---I--AL-MS--L-VAK--PI...KIM----K----LR-----K---E--K---EK--R--QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------A---R......I-----------I--H----Q-----L--- 315
H2B.CI.x.EHO --MT-D--I--F---I-NSL-M-----VAR--P-...K-Q---EK----IR----SK---L--K---EK-----QLEEAP-T----S-T-------KN---M-I-------V--E-T------------AS--R......I---------------P---Q-----L-AV 315
H2B.GH.86.D205 -IMT-D--I--F---I-NTL-M-----VAKV-P-...K-E----K----IR----SR---L--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T--N#-------fAE-RR......I--I--------I---PN--Q-----L--V 314
H2G.CI.92.ABT96 --MT-D--I--F---I-VKL-MS-----AKV-P-...K-R---------IR----SK---Q--R---DK--Q--QLEEAP-T------T-T-----KN---M-I------RV----T------------AE-RR......I----I------I---V---Q-----L--V 298
H2U.FR.96.12034 -IMT-D--I--F------EL-MS-----GKEAL-...IGG----K----LR----SK--LE--K---EK-----QLEEAP-T------T-------KN---M-I------RV----S------------AE--R......I-----------I--C----Q-----L--- 312
SMM.SL.92.SL92B -LMT-D--I--F---I-AAL-VS--Y-VAKV-YT...K----E-----RL-----SK---Q--T---EK-----QLERAP-T------T------NKD---M-I-------M--E-T-------------EMER......I----I----------PE--Q--------V 295
SMM.US.x.H9 -IMT-D--I--F------AM-MS--L--AKVXPI...K-T----K----LR----SK---I--R---EK---D-QLEXAP-T------T----XX-GN---M-I-------V----T---------X--A-RRR......I-----------I----E--Q-----L--V 298
SMM.US.x.PGM53 -IMT-D--I--F------AM-MS--L-VAKV-PI...K-T----K----LR----SK---V--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I------RV----T------------A-RRR......I-----------I----E--Q-----L--V 298
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -IMT-D--I--F------AM-MS-----AKV-PI...K-T----KE----R----SK---I--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T------------A-RRR......I-----------I----E--Q-----L--V 298

protease p51 RT start D catalytic site
MAC.US.x.239 -IMT-D--I--F------AL-MS-----AKV-P-...K-A----K----L-----SK---V--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I------RV----T------------A-R-R......I----I------I----E--Q-----L--V 302
MAC.US.x.251_1A11 -IMT-D--I--F------AL-MS--L--AKV-P-...K-A----KV---L-----SK---V--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I------RV----T------------A-R-R......I----I------I----E--Q-----L--V 302
MAC.US.x.251_BK28 -IMT-D--I--F------AL-MS--L--AKV-P-...K-T----KV---L-----SK---V--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I------RV----T------------A-R-R......I----I------I----E--Q-----L--V 298
MAC.US.x.EMBL_3 -IMT-D--I--F------AL-MS--L--AKV-P-...K-A----KV---L-----SK---V--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-IH-----RV--ELYRSPIR-------A-R-R......I----I------I----E--Q-----L--V 298
STM.US.x.STM -IMT-D--I--F------AL-MS----VAKV-P-...K-T----K----I-----SK---E--K---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T-I----------A-RRR......I-----------I----G--Q-----L--V 298
MNE.US.x.MNE027 -IMT-D--I--F------AL-MS-----AKV-P-...K-T----K----LR----SK---V--R---EK---D-QLEEAP-T------T-------KN---M-I-------V----T------------A-R-R......I-----------I----E--Q-----L--V 298
DEB.CM.99.CM40 DL---D--I--L---Y-AKM-VSI---VLDYTP-.....---E-A----I-----SR---E--KD-LKP-IEA-Q-VPAA-T----S---V-----KS---M-I-L-A---A--EV----T-----SA-PQMEQ......I----LA---Y-IA--PT-A------V--V 296
DEB.CM.99.CM5 D----D--I--L---Y-AKM-VSI---VLDFTP-.....---E-A---RI-----SR---E--K--IRP-VEA-Q-VPTE-T---SS---V-----KN---M-I-L-A---A---V----T-----S--PQMEQ......I----LA---Y-I---PQ-AR--------V 296
DEN.CD.x.CD1 --------I--L---Y-SKL-V---MAVQQMRPQ.VT-------F---RI------T--L---QQ-V-Q-----RLE-AP-T--------V-P---K-QY-M-I---K--EA-----------------QQ-EH......I----LK---Y-----P--AQ-----V--- 316
LST.CD.88.447 ---L-----D-V---I--NV-AR-VLSQLSDKIP.ITK------C---R------SK---EG-QA--DRL--------ADAG------I-------KNE----I---Q--AL----H-----------I--C-Q......---V-I------I---P-Y-Q-----V--- 306
LST.CD.88.485 ---L-----D-V---I--SV-AK-VLAQLSDKIP.ITK-R----C---R------SK---EG-QA--DRL--------ADAG------I-------KNE----I---Q--AL---LH-----------I--C-Q......I--V-I------I---P-Y-Q-----V--- 306
LST.CD.88.524 ---L-----D-V---I-NPL-AR-VLAQLSEKIP.ITK-H----C---R------SK---EG-QA--DRL-------PVD-G------I-------KNE----I---K--EL----H-L---------I--C-Q......I--V-I------I---P-Y-Q--------L 307
LST.KE.x.lho7 ---L-----D-V---I--AM-AK-ILAQLSDKIP.ITK-S----C---R------SK---EG-QA--DRL-------PVD-G------I-------KNE----I---K--EL----H-L---------I--C-Q......I--V-I------I---PNY----------L 306
SUN.GA.98.L14 ---------D-----I-SAL-GR-VLATLSEKIP.ITK----E-AA---------SR---EG-QK--DRL-A-----RAD-G------I-------KNE----I---V--GM----H-L------------C-Q......I--V--------I---P-Y----------V 308
MND-1.GA.x.MNDGB1 ---I----ID-----IMEKL-GK-ILAQLSDKIP.ITK------V---RI-----SK---VG-QK--DRL-E-----RVD-G-N----I-------KNE----I-------L----H-L---------I--C-R......I----I------I---P-Y-P-----V--V 299
OLC.CI.97.97CI12 A----D----VV---V-AAV-IR-VCAQLSDKIP.ITK----E-HKP-QI-----SK---E--EK--DRL-E----Q-AEAS-QW---I-C-----KNEY---I---A--AA------------------EREQ......I----I------I---PEY-E--------V 292
WRC.CI.97.97CI14 DIMT-K--I------V-NKM-MH-A-AQLSDKIP.ITK-S----CS--R------SKK--EG-QK--DRL-A-----RAD-G------I-------KNE----I---K--EV----F---------G--R-N-N......IS-V-I------I---PEY-Q-----V--V 314
WRC.CI.98.98CI04 DIMT-K--I------V-EKM-MH-A-AQLSDKIP.ITK-S----CT--R------SK---EG-QK--DRL-A------AS-G------I-------KNE----I---K--EV----F---------G--R-N-N......IS-V-I------I---P-Y-Q-----V--V 313
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 NLMT-K--I------V-EKL-MH-A-AQLSDKIP.ITK-S----CQ--RI-----SK---EG-QK--DRL-A-----RAEAN------I---R---KNE----I---G--AV----F---------G--H--RN......I----I-----FI---PEY-Q-----V--- 305
MND-2.CM.98.CM16 S----------V---V-KKL-------V-KV---...K-T----T----I-----SK---L--Q---SQ-----Q---------------C-----G-S--------Q---V----F---------G---QCEQ......I----I------C----------------V 302
MND-2.GA.x.M14 S--------------V-KKL---------K----...K-T--------RI-----SK---L--QT--D---------R------------C-----G-S--------Q--RV----F---------G---QCEQ......I-I--I------C----S-----------V 303
MND-2.x.x.5440 A--------------V-KKL---------K----...K-T----T---RI-----SK---L--Q---NQ--------RV-----------C-----G-S--------Q---V----F------T--G---QCEQ......I----I------C---V------------V 303
DRL.x.x.FAO S--------------V-CKL-A-----V-QV-P-...K-T---------I-----SK---E--K---EQ-----Q--R------------C-----G----------Q---A----F---------G---ACEQ......I-----------C---P------------V 304
MON.CM.99.L1 --------I--L---V-AKM-V---MAAGGDLQPPSLE-T--A-KE---L-----SR---E--TQ-TQ--L-L-QLEPTE-N----S-C-------KS---M-I-------A----F------------E-MDH......--IV-MK--FY-I--W-P-------S---L 298
MON.NG.x.NG1 ---L-X--I--L---V-SRM-I---MXQGIAQSP.SLT-T----K----L-----SK---E--TT-XR--IEL-QLEEAE-T----S-C---R---K----M-I-------A----F------------QNMAN......I-IV-MK--FY-I----N-------S---V 301
GSN.CM.99.CN166 -----------L---C-SKL-V---MVQQK--PI...E-H--A-KE---I-----SR---E--TQ-TQ--LRL-QLE---------S---------KSQ--M-I---K--EA---LA-----------IPHPAGLEQKEH--II-MK---Y-I--Y---------SV--V 301
GSN.CM.99.CN71 -----------L---C-SKL-V---MVQQKL-P-...E-H--S-KE---I-----SK---E--TQ-TQ--L-L-QLE---------S---------KSQ--M-I---K--EA---LA------------......EQKEH--II-MK---Y----Y-E-------SV--V 294
TAL.CM.00.266 ---I----I--L---F-AKFSV---MVS-D-PIT...K----E-KEP--I------R---EG-QI-IDD-V-A-QLEEV-------S-----R---K-Q--M-I---A--QA----A---Q-----S--PQM-Q......I----MK---Y-I---P--SQ--------L 299
TAL.CM.01.8023 ---I----I--L---F-AKF-V---MVSTE-PVI...K----E-KEP--I------K---EG-QA-IDD-V-A-QLEE--------S-----R---K-Q--M-I---A--QA----A---Q-----S--PQ--Q......I----MK---Y-I---P--AR--------L 300
MUS-1.CM.01.1085 --------I--M---C-SKF-I---MIQGKL-PI...K-T--E-AK--M-------Q---R--ED-TQQ-L-V-Q-EE--------S-C---R---KS---M-I---Q--EA--ELA------------I......EHEH--IV-IK--FY-----P--------SL-QV 291
MUS-1.CM.01.CM1239 --------I--M---C-SKF-I---MIQEK--PI...K-A--E-AK--M-------Q------EG-VQQ-L-LDQ-EE---D----S-C---R---KS---M-I---Q--EA--E-T------------A......EHEH--IV-IK--FY-----PA-------SL-QV 291
MUS-2.CM.01.CM1246 ----S---I--L---C-SKLEI---MVMAGQQLK.PTK-S--ERKK--M------SK---E--K--TQK-I-L-QLEEA--N----S-----R---K----M-I---K--EV--E-A---T-----S--AQ-A......H--IV-MQ--FY-----KE--P----SV-AV 296
MUS-2.CM.01.CM2500 --------I--L---C-SKL-I---MVGGQL-PT...K-G--A-KE--M------SK---E--E--TQR-L-L-QLEET--Q----S-A---R---KS---M-I---K--EA----S---T-----S--S--A......H--IV-MQ--FY-I--Y-E--P----SV--V 295
SYK.KE.x.KE51 SL---------L---I-SKL-AK-VMIAQKL-PM...K-Q----KEL--L------R--LE--RA-VSD-LEK-QLE-AS-T--------V-Q---KL---MPM---K--EA--------------G--ST-R.......M----LK---YT-----E--Q-----V--- 328
SYK.KE.x.SYK173 -L---------L---I--KL-VK-VMVQTAL-P-...K-S---DKEL-RL-----SV--LE--KA-VED-L-A-QLE-AS-T--------V-R---KK---M-I---K--EA----F---------G---RQ-.......L-II-LK---Y-----KE--P-----V--- 322
RCM.GA.x.GAB1 H--------------V-KKL-A-------Q---I...K-E--S-Q---R------SK---E--T---NA-------------------I-C-------------------------F---------G---QCER......I----I------CL-Y-P----------AV 304
RCM.NG.x.NG411 H--------------V-SKL-AS------KA--I...K-E----Q---R------SK---E--T---NA--------R----------I-C-------------------------F---------G---QCRQ......I----I------C--Y-P---------LA- 308
GRV.ET.x.GRI_677 SI-I-S--I------I-A-A-MK-VMGVLSSQIE.ETK-Q--E-K----L-----SR---E--T---KQ--E---L-R--G---------------K-Q--M---------A----F------------Q---Q......I--I-I----Y-I--CKE-----------V 312
SAB.SN.x.SAB1C -I---E---------V-A-L-V---LTQRE--PI...K-H----Q---RIR----SK---E--KA--EDL--Q-HLER--------------R---K-Q--I-M---Q---S----Q------------QQREQ......I----I------C---P--Q---------V 322
TAN.UG.x.TAN1 N--I----I--V---I-APL-AR-IMGQLNEKIP.ITK-Q-----S---L-----S-------T--TQAL--------V-G---------C-R---K-Q--M-I---A---A----F-------------R--Q......I----I----Y-I---PE--P-------QV 310
VER.DE.x.AGM3 -I-I-S--I------I-APA-AK-VMGQLSEQIP.IT-----E-AR--FL-----SK------Q---DQL----------G--A------C-----KSQ--M---------A----F---------S-FE-MTE......I----I----Y-I---PE-----------V 307
VER.KE.x.9063 ---L-A--I--------APA-AR-VMGQLSEQIP.IT-----D-AR--HI-----SK------T---EQL----------G--A----I-C-R---K-Q--M---------V----F------------Q-M-Q......I----I----Y-I---PE-----------V 307
VER.KE.x.AGM155 ---I-A--I------F-A-A-AK-VMGQLSQTIP.IT--R--E-AR--RL-----SK---I--Q---KTL-E---L-RV-GD-A------C-R---KSQ--M---------A----F--------------M-Q......I-II------Y-I---PE----------TV 310
VER.KE.x.TYO1_patent -I-L-A--I--------APA-AR-VMGQLSEKIP.VT-----E-AR--C-R----SK---E--Q---SQL-Q-----RV-G--A----I-C-----KSQ--M---------A----F------------R-MRQ......I---------Y-I---PN----------TV 310
COL.CM.x.CGU1 DI-I-H--I--V---M-KEGKLVVAQLSDR-PVT...K-T--E------------SK---EG-QK--ERL-A----E-AELG------I-C-R---KNE----I------------M---------G--IE-TH......I----I------I---P-YQ---------V 272
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polymerase motif T215Y
K219Q

H1B.FR.83.HXB2 NNETPGIRYQYNVLPQGWKGSPAIFQSSMTKILEPFRKQNPDIVIYQYMDDLYVGSDLEIGQHRTKIEELRQHLLRWGLTTPDKKHQKEPPFLWMGYELHPDKWTVQPIVLPEKDS..WTVNDIQKLVGKLNWASQIYPGIKVRQLCKLLRGTKALTEVIPLTEEAELEL 458
H1A1.UG.85.U455 ------V---------------S--------------S-H------------------------A------A---S--FI-----------------------------Q------..--------------------A----K--------A----DIVT--------- 457
H1B.US.90.WEAU160 ------------------------------------------------------------------------------F---------D--------------------K----E-..--------------------A----K--------------I--I-------- 458
H1C.ET.86.ETH2220 ----------------------P------PQ------AP--E----------------------AP-----E---K--F------------------------------Q------..----------------------------------A----DIVT--------- 465
H1D.CD.84.84ZR085 -----------------------------I-----------EV---------------------A---K--E-----------------------------------S-T----E-..-------------------------K-------------------------- 458
H1F1.BE.93.VI850 --------------------------C----------MK--------------------------------E------F-----------------H------------Q--N---..--------------------------P-------A----DIV---A------ 458
H1G.SE.93.SE6165 ------V-----------------------R------AN--EM---------------------A------E---K--F------------------------------Q--D-E-..-------------------------TH-------A----DIVS--A---M-- 455
H1H.CF.90.056 ---------------------------------A---E---EM---------------------A------A---K--F----------------------------TVK------..---------------------N---K--------A----DI----K------ 457
H1J.SE.93.SE7887 --------------------------C------K---ER--E------------------E---R--K---E---K--F------------------------------Q----ED..-------------------------K------K-A----DIV---R------ 456
H1K.CM.96.MP535 ------V-------------------H----------IK--EM-------------------P--------E---K--F------------------------------Q--D---..-------------------------K--------V----DIV---A------ 458
H101_AE.TH.90.CM240 -------------------------------------IK--EM-----K----------------------A---S--F-----------------------R------E------..--------------------A----K--------A----DIV---------- 463
H102_AG.NG.x.IBNG --------------------------A----------TK--E----------------------A------G---K--F-----------------------------VE------..--------------------A---IK---R----A----DIVA--------- 458
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -----------------------------------------E-----------------------E-----E------F-------------------------------------..--------------------A-------------A----------A------ 458
H104_cpx.CY.94.CY032 --------------------------C----------FK--E----------------------A------E------F------------------------------QPA----..-------------------------K--------A----DIV---T------ 457
H1N.CM.95.YBF30 ---------------------------T---------EKH-E-I---------------LA---EAV-D--D---K--F------------------------------K-----V..-----------------------R-K-----I---------VNF-------- 465
H1O.BE.87.ANT70 ---------------------------------D---RD--ELE-C------------PLTE--KR--L--E--YQ--F----------------------------S-Q--N--V..---------I----------Q--R--E----I----S----V--SR------ 454
H1O.CM.91.MVP5180 ------V--------------------------D----S--EVE----I---------PLAE--KRV-L--E--YQ--F------------------------------Q--D-EV..--------------------Q--R-KE----I----S----V--SK------ 454
H1P.FR.06.RBF168 ------------------X-X---X-Y----------ES--EVE--------------PLSE--QRV-K--E--YV--F--------X---------------------K----EA..-----------------------R-KE----I----S----VA-XR------ 454
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -------------------------------------AK----TV-------------D-T---Q-V--------H--F------------------------------K----EV..-----L---I--------------IK-----I----R--D-V---P------ 457
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ---------------------------T----------N--EL-----------------T---EAV-R--S---T--F----------------------------T-Q-----T..-------Q-----------------K-----I--A------VT--R------ 464
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -------------------------------------R--------------------K-E---N-V----A---K--F------------------------------Q----E-..------------------------IK-I-R----V-NS---VTF-R------ 461
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -----------------------------------------E-I--------------K-EL--E-V----A---K--F------------------------------Q----E-..---------I------C------R-K-----I---------VTF-T------ 461
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ----------------------S--------------TKH-E-I--------------P-EE--KRV----A---K--F----------------------------Q-K---QEV..------------------------IK-----I--A-G----VA--P------ 457
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 -----------------------------------Y-----E----------------H-E---E-V----A---K--F------------------------------Q--X---..-------------------------K-----I---------VX--Q------ 466
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 -------------------------------------Q---ELT------------X----E--K-V-L------T--F------------------------------Q--Q-ET..-------------------------K-----IK-A------VAM-Q---M-- 465
CPZ.CM.98.CAM3 -----------------------------I---T---Q-H--LI---------------LRE--E-V-L------T--F------------------------------Q--Q-ET..-------------------------K-----IK------DIVTM-Q---M-- 463
CPZ.CM.98.CAM5 ------V-------X------------------D-----H--LI-----------------K--E-V-L------T--F------------------------------Q--Q-EI..--------------------S----K-----IK--------VAM-Q---M-- 459
CPZ.GA.88.GAB1 ------V---------------S--------------EK----T----------------D---K-V--------K--F------------------------------Q----EV..---------I--------------IK-----I----K--D-V---P------ 456
CPZ.GA.88.GAB2 -------------------------------V-D---QK--EL---------------SLEE--KRV-Q--E------F------------------------------Q--Q-EN..------------------------IK-----I--A-----IVEM-R------ 461
CPZ.US.85.CPZUS ---------------------------------D-----H--VI--------------NLEK--E-V-L---Y--T--F--------E---------------------Q--Q-EI..------------------------IK-----IK-A------VNF-H---M-- 460
CPZ.CD.90.ANT ---------C----------------A------A---DKY-AVE-------------M--TA--EM--K-----QV---E------------Q--------------K-K---P-D..------------------------TK---R-I--V-S--DRVQM-R------ 458
CPZ.TZ.00.TAN1 --N---K-F------------------------D----EH--VD---------I----NEEE--KL-KK------T---E-----Y-EK---M--------N-----N-T---PEQ..----H---------------H---TKE----I--V-G---PVEM-R------ 454
CPZ.TZ.2001.TAN2 --N---K-F------------------------D----EH--VD---------I----SEEE--KL-KK------V---E-----Y-EK---M--------H-----N-T---PEQ..----HX--------------HX--TKE----X--VXG--DPVE--R------ 455
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 --N---K-F------------------------D----EH--VD---------I----SEEE--KL-KK------L---E-----Y-EK---M--------N-----N-T---PEQ..----H---------------H---TKE----I--V-G--DPVEM-R------ 455
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 ------V-------------------H------D----K--E-E--------------P-TE--Q-V-K--E--YA--F------------------------------K----E-..-------R---------------R-KE----I----S----VT-SK------ 450
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con ------V-------------------H------D----K--E-E--------------P-TE--Q-V-K--E--YA--F------------------------------K----E-..-----------------------R-KE----I----S----VT-SK------ 450
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con ------V-------------------H------D----K--E-E--------------P-TE--Q-V-K--E--YA--F------------------------------K----E-..-----------------------R-KE----I----S----VT-SK------ 450
H2A.DE.x.BEN --ME--K--I-K--------------YT-RQV------A---VILI-----ILIA--RTGLE-DKVVLQ-KEL-NGL-FS---E-F--D---Q---C--W-T--KL-KLQ--Q--I..-----------V----A---S---TKH--R-I--KMT---EVQW--L--A-- 483
H2A.GW.x.ALI --AE--K--I-K--------------HT-RQ-------A-Q-VILI-----ILIA--RTDLE-DKVVLQ-KEL-NGL-FS---E-F--D--YK----G-W-T--KL-K-Q--Q-EV..--------H--V----A-------TKH--R-I--KMT---GVQW--L--A-- 483
H2A.SN.x.ST --AE--K--I-K-S------------YT-RQV------A----ILI-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NGL-FS---E-F--D--YQ------W-T--KL-R-Q--Q-EV..-----------V----A-------T-N--R-I--KMT---EVQW--L--A-- 483
H2B.CI.x.EHO --AE--K--L-K--------------YT-A-V-D----A-N-VT-I-----IL-A--RSDLE-DRVVSQ-KEL-NNM-FS--EE-F--D---K------W-K--KL-K-Q----EV..-----------V----A-LF----T-HI---I--KMT---EVQW--L--A-F 483
H2B.GH.86.D205 --AE--K--I-K---------QS-C-Y--R-V-D----A-S-VI-I-----ILIA--RSDLE-DRVVSQ-KEL-NDM-FS--EE-F--D---K------W-K--KL-K-Q----EV..----A------V----A-LF----T-HI---I--KMT---EVQW--L--A-- 482
H2G.CI.92.ABT96 --AE--K--I-K--------------HT-R-V-D----A-E-XIXI-----IL-A--RTDLE-DQVVLQ-KEL-NKX-FS---E-F--D--YQ-----XW-K--KL-K-N-X--ET..-----------V-X--A-L-----TKN-X--I--XMT---EVQW--L--A-- 466
H2U.FR.96.12034 --AE--K--I-K----------T---YT-RNL------A-E-A--I-----ILIA--RNDLE-DQLVSQ-KEL-NKT-FS---E-F--D--HK------W-K--KL-K-E---R-V..-----------V----A-V-----TKH----IK-KMT---EVQW--M--A-F 480
SMM.SL.92.SL92B --QE--K--I-K--------------AT-RQV------A---VLLV------LI--NRGLTE-DKMVTQ--DM-NNL-FS--ED-F--N--LQ----L-Y-K--KL-K-E----ER..-----------V----A-------TKN---MI--KMT---EVQW--L--A-- 463
SMM.US.x.H9 --AE--K--I-K-------------XHTXRNV------A---VTLI-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NSI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QRET..----N------V----A-------TKH--R-I--KMT---EVQW--M--A-Y 466
SMM.US.x.PGM53 --AE--K--I-K--------------HT-RNV-G----A---VTLI-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NSI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QRET..-----------V----A-------TKH----I--KMT---EVQW--M--A-Y 466
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 --AE--K--I-K--------------YT-RNV------A---VTLI-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NGI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QRET..-----------V----A-------TKH--R-I--KMT---EVQW--M--A-Y 466

DD catalytic site
MAC.US.x.239 --AE--K--I-K--------------YT-RHV------A---VTLV-----ILIA--RTDLE-DRVVLQSKEL-NSI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QRET..-----------V----A-------TKH--R-I--KMT---EVQW--M--A-Y 470
MAC.US.x.251_1A11 --AE--K--I-K--------------YT-RHV------A---VTLV-----ILIA--RTNLE-DRVVLQ-KEL-NSI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QRET..-----------V----A-------TKH--R-I--KMT---EVQW--M--A-Y 470
MAC.US.x.251_BK28 --AE--K--I-K--------------YT-RHV------A---VTLV-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NSI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QRET..-----------V----A-------TKH--R-I--KMT---EVQW--M--A-Y 466
MAC.US.x.EMBL_3 --AE--K--I-K--------------YT-RHV------A---VTLV-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NSI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QRET..-----------V----A-------TKH--R-I--KMT---AVQW--M--A-Y 466
STM.US.x.STM --AE--K--I-K--------------YT-RN------RA---VTLI-----ILIA--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NNL-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--QR-V..-----------V----A-------TKH----I--KM----EVQW--M--A-Y 466
MNE.US.x.MNE027 --AE--K--I-K--------------HT-RNV------A---VTLV-----IL-A--RTDLE-DRVVLQ-KEL-NSI-FS--EE-F--D---Q------W-T--KL-K-E--Q-ET..-----------V----A-------TKH--R-I--KMT---EVQW--M--A-Y 466
DEB.CM.99.CM40 --IQ--E--EFR------SA------A-VGRQ-QI--EK--ELI-V------L-----RKD--LK-VAQ---F--ER--R--PE-Y-ED---H--------K--RLM-VT--DEEE..---HK------Q--------S---TKH--RAI--VPG--DPVT-S---QA-- 464
DEB.CM.99.CM5 --TQ--E--EFR------SA------ATVGRQ-KL-KEKY--LI-V------L---N-DKVS-LEQVKQ--KF--EK--R--PE-Y-ED--YH--------K--HLL--E---EEE..---HK------Q--------S---TKH---AI--VPG--DKVS-S---QA-- 464
DEN.CD.x.CD1 ---G--Q--IFK------V---T---ATAD-M-SQ---AH--VILI------L-A--RSLE---KMVK---DF-AV--FE---A-F-ET--IQ--------KH-QI-K-D--LPEDGQ----A------V------L-S---TKE---SI--V-D-G-T-S---G--A-- 486
LST.CD.88.447 --QE--R---------------C---ATVAGL-SE---L----IL-------FI---RDKKG-DQAVK---DL-VT-N-K--E--F-A---YH----V----R-EIEKTK--DI-LQKT---N------V----A-L-E--RTKE----I--V---D--VTW-DA-LE-Y 476
LST.CD.88.485 --QE--R---------------C---ATVAGL-SE---L----IL-------LI---RDKKG-DQAVK---EL-MT-N-E--E--F-A---YH----V----R-EIEKVK--DI-LQKT---N------V----A-L-E--RTKE----I--V---E--VTW-DA-LE-Y 476
LST.CD.88.524 --QE--K---------------C---ETVSGL-AE---L----LL-------FI---R-KEG-SQAVK---EL-IT-N-E--E--F-DK--YH----V----R-EIERVK---I-TRKT---E------V----A-L-D--RTKE----I--V-P-EQLVTW----LE-Y 477
LST.KE.x.lho7 --QE--K---------------C---GTVAGL-SE---L---MI--------FI---R-RKG-DQAVK---EL-MT-N-E--E--F-A---YH----V----R-EIEK-K---M-LTKT---Q------V----A-L-D--RTKE----I--V-P-E-I-NW----LE-Y 476
SUN.GA.98.L14 --QA--K--V------------C---GTVASL--K--R-Y-EVQL-------LI---Y-KKK-EEIVKQ---L-ME-N-E--E--Y-G---YK----I----R-EIEK-K--PLEEE.P-------I--VI-----L-E-LRTKE----I--N-P-A-KVKM----RE-Y 477
MND-1.GA.x.MNDGB1 --QA--K--M------------C---GTVASL--V---NH-TVQL-------F----YTAEE-EKA-V---AL-MT-N-E--E--Y------H-----------KIEKVQ---LAEQ.P---E-----------A-L-----TK-----I--GLNI--KVTM----R--Y 468
OLC.CI.97.97CI12 --DR--R--I------------C----TVAHLM--W--E--E-DL-------------PRAE-LE-VKQ--EL-RSYN-E--P--Y-ED--YE----T-Y-KR-KIAR-K----EE..-----------Q--------S---TKA----IK-P-G-LDKVEW----KE-- 460
WRC.CI.97.97CI14 ---S--K--V------------C----TVASL--I--GK--N-QVL-------I----DKTE-LN-V----KL--T-N-E--E--L-L---CN----I------QI-E-K---EVK...----V----------A-L-E--QTK---R-I--N-P---EVEW----LE-- 481
WRC.CI.98.98CI04 ---S--K--V------------C---ATVASL-DV-K----TMQ-L-------I---F-KPR-LE-V-----L--T-N-E--E--L-L---CK----I----R-QI-E-K---EVR...----V----------A---E--QT------I--N-P---EVTW----LE-- 480
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ---K--T--V------------C---ATVASL--I---KH-KVQ-V-----------Y-KKE-LQM-Q---DL--T-N-E--E--L-L---CK----I------EI-E-K---EIR...----V---I------A---E---TKE----I--N-P--AEVEW-M---A-- 472
MND-2.CM.98.CM16 --QG----------------------ATAD---Q---ERH--V---------F----RVAPE-SRM-Q---D---F---E-----F------E----I---K-----KVQ----EE..--------------------S---TKE--R-I--A-P-D-KVEW-R-----Y 470
MND-2.GA.x.M14 --QG----------------------ATAD---KT-KEEY-EVL--------F-----SASE-NKMVNR--E--RF---E-----F------E----V---Q-----K-Q----ET..--------------------S---TKE----I--A-P-D--VEW-R-----Y 471
MND-2.x.x.5440 --QG----------------------ATAD---KA-KEKH-EVL--------F-----SASE-SKM-V---E--QF---E-----F------E----V---K-----K-Q----E-..--------------------S---TKE----I--ARP-DKIVEW-R-----Y 471
DRL.x.x.FAO --QG----------------------ATAD---Q---EK---VI--------F----RPKHL-EQM-K---T--KF---E-----F-DN--YE----Q---K-----E-R--D-EI..-----------V--------S---TKE----I--A-P-D-EVEW-R-----Y 472
MON.CM.99.L1 --AE-AK---FK----------TV--HTAAELPQEI--KY-EVTLI------LI--NHSLPE--KIVGVI-AT---K-IQ--PE-F-DDY-VQ-L------SH-KIAK-E--DQEQ..----E----I------A---S---TKN---SI--ARS--DTVV-SDL-QA-- 466
MON.NG.x.NG1 --AE-AV---FR----X-----T---Y-ASELXKXI-RKY-EVTLI------LI---HSLPE--KIVTAI-TX-SEK-IQ--IE-Y-DKY-LQ-L------TH----K-E---Q-Q..----G-----------A-------TKH--XCIX-X----DIVE-SDL-QA-- 469
GSN.CM.99.CN166 --QA-AE---FK-------A--T---NIVASL-RQI-D-E--V-LI------LI---RKL-E--QVVHKI-NL-TSYNIQ--EA---PDY-VK-L------KG-RL--VE--DQ-T..---------------V---H---RTK----CI--A-G--DQVE-----QI-- 469
GSN.CM.99.CN71 --Q--AE---FK-------A--T---ATVASL-YQI-D-E--V--I------LI---RKLAE--QVVHKI-NL-TSYNIQ--EA---QDY-VR-L------KG-RL--VE--DQ-I..---------------V---H---RTK---RCI--A-G---QVE-----QI-- 462
TAL.CM.00.266 --DR--R---FK----------T---HTSDQL-RK--DKY-QVALF------L---NESLEE--RIVG---AL-NKV-IQ--EA-Y-DK--IK-L----Y----K----E--D-LT..----EL---I------C---S---TKA--RY---V-G-L-EVQ-S----A-- 467
TAL.CM.01.8023 --DR--R---FK----------T---YTSDQL-RK--EKY-QVALF------LI---ESLE---RIVG---AL-NKV-IQ--EA-F-DK--IK-L----Y-E--K--N-E----QT..-----L--------------S---TKA---C---V-G-L-EVT------A-- 468
MUS-1.CM.01.1085 --LG-AR---FK----------T---FTAA-L--EIK-A---VTLI------LI--NR-LSS--KVVAQI-NM--KL-IQ--QE-F-EDY-VQ-L------RG-KI--VA--QQEV..-----V----------A-A-----TK----CI--V-S---EVQ-----QA-- 459
MUS-1.CM.01.CM1239 --QG-AR---FK----------T---YTAA-L-QEI-EA----TLI------LI--NR--SG--RVVAQI-NM--KL-IQ--ED-Y--DY-VQ-L------RG-KI--VT--QQEN..----------------A-A---V-TK----CI--V-S---EVQ-----Q--- 459
MUS-2.CM.01.CM1246 --MG-AK-F-FK----------T---ATTA-L--QV--D-Q-AL-V------LI---R---E--RLVKKI-DL-SSK-IQ--ED---PDY-VE-L------KG-RIK-VE--DQ-T..----E-----------A-V-S---TKH--RCI--I-G---LVE-S-Q-Q--- 464
MUS-2.CM.01.CM2500 --LG-AK---FK----------T---ATTA-L--QI--E-Q-AL-V------LI---R---E--RLVKRV-DL-TSK-IQ--EE---QDY-VE-L------GG-RIR-VE--DQET..----E-----------A---S---TKH---CI--V-----TVE---Q-Q--- 463
SYK.KE.x.KE51 --SS--E---FK----------T---ATVNQ--Q-I-EK-S--I-V------L---NRSEKE-GQIVS-IVKS--AV-FSI-PE-W-DKF-LQ-L--T------SL-KVQ---ITES.P---EL--II-V------------CKA-S-CI--A----DIVE------A-M 497
SYK.KE.x.SYK173 --AS--E---FT----------T----TINQ--Q----KYS-LTLI------LI-T-RSEKA-QEIVQQIVTA--KV-FKV-KE-W-DQY-MQ-L--T------QL-K-E--NI-DE.I---QL---I-V--------S---TKE---CI----Q----LT---A--A-- 491
RCM.GA.x.GAB1 --QG--V-------------------A-AN---Q---EE---VI--------F----RTKLE-DKM-KQ--D---F--FE-----F-DK--Y---------KS----E-K----EE..--------------------S-LRTKE----I--A---D-KVEM-K---I-Y 472
RCM.NG.x.NG411 --QG----------------------TTAN--------E---V---------F----RTAHE-SQM-KR--E---T--FE-----F-DK---E----V---------E-K-L--EE..--------------------S---TKE----I--V---DDKVEF-R-----Y 476
GRV.ET.x.GRI_677 --TG------F-C---------T---NTAAN---EIKRHT-GLE-V------WLA--HDETR-NQQVDIV-KM--EK--E-----V-R---WE----K---N---INK-E--PLEG.E----K---V--V------------TKHT-AM---K-N-L-E-VW-----A-Y 481
SAB.SN.x.SAB1C --RE-------K----------T---TTAN---QE--QK---VD-------MLIA--RPKAE-LVMVQQ--DY-ET--FK--E--F--D--Y-------Y-K--QL-E-T---REE..--------------------T---TKH--R-I--ARP---IVQW-------- 490
TAN.UG.x.TAN1 --VG------F-C---------T---HTAQRV-KEIG-KVQ-LE-I-----MWI----PEKE-DE-V--V-KL--LR-FE-----V--R--YD----K-Y-SH-SLNK-EI--QEH..-----------V------L-----TKA-------AQD--A-VQW--Q--V-F 478
VER.DE.x.AGM3 --QG--T---F-C---------T---NTAAS---EIK-ELKPLT-V------W---QEDEYT-DRLV-Q--MK-SA---E-----V--K--YE----K-W-H--QISS-E-ED-EE..-------R--------A-L---LRTKN----I--K-N-L-TVTW-----A-Y 475
VER.KE.x.9063 --QG--V---F-C---------T---NTAA----KIKEELKPLT-V------W---QEDEYT-DKLV-Q--VK-KT---E-----V--K--YE----K-W-Q--QLNS-N-E--EQ..----------------A-L---LRTK-I-R-I--K-N-L-EVQW-----A-Y 475
VER.KE.x.AGM155 ---G------F-C---------T---NTAS----EIK-ELKQLT-V------W---QE-GPK-DQLVQT--NR-QE---E--E--V-R----E----K-W-H--KL-S-E-EK-EQ..-----L----------A-L---LRTKNI------K-N-LD-VEW-P---A-Y 478
VER.KE.x.TYO1_patent --QG------F-C---------T---NTAAS---EIKRNL-ALT-V------W---QENEHT-DKLV-Q--TK-QA---E--E--V-----YE----K-W-H--ELSR-Q-E---E..----------------A-L---LRTKNI---I--K-N-L-LVTW-P---A-Y 478
COL.CM.x.CGU1 --LA--T--V-K----------T---GTVAR-------RGQL.Q-A-------L----PLEE--RAVQ---DA--YY--E--E--Y-AD--YK--------KQ-KL-KVKI--Q-K..-----------A---L--L----RTKEIS-CTK-K-H-L-EVQ-SA---E-- 439
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p51 RT end p15 RNase H start
H1B.FR.83.HXB2 AENREILKEPVHGVYYDPSKDLIAEIQKQGQGQWTYQIYQEP.FKNLKTGKYARMRGAHTNDVKQLTEAVQKITTESIVIWGKTP.KFKLPIQKETWETWWTEYWQATWIPEWEFVNTPPLVKLWYQLEKEPIVGAETFYVDGAANRETKLGKAGYVTNRGRQKVVTLTD 626
H1A1.UG.85.U455 --------D-------------V--------D----------.-----------K-S-----------V---VS---------I-.--R---------A--M----------------------------D--A------------------------D-------S--E 625
H1B.US.90.WEAU160 -------------------------L----------------.-----------V------------------------------.------------------------------------------------------------K----------------R--S--- 626
H1C.ET.86.ETH2220 --------------F---------------ND---F-F----.--------F-KRGT----------AV----AL----------.--R---------A---D------------------------------A-V--------------I-------D-----I-S--E 633
H1D.CD.84.84ZR085 ----------M--------------L----------------.------------------------------AI----------.--R------------ID------------------------------I------------K-----------D-------PF-- 626
H1F1.BE.93.VI850 -K-----R----------------------D---------N-.----------KV-S----------------AL--------RSP------L----D----D--------------------------T---A--D-------S-----K-------DK-K----S--E 627
H1G.SE.93.SE6165 -------R------------E----V----LD----------.Y---------KRGS-----------V----A-----------.------R-----I---D-----------------------R--T---P----Y-------------------DK-K--II---E 623
H1H.CF.90.056 -------R--I---------------R---------------.----------K--T-----I----------S---------I-.--R------------------------------H---------T---A----Y-I-----------------D--K----S--E 625
H1J.SE.93.SE7887 ---K-------------SA-E----V----LD----------.----------KR-S---------A-V----AL-A--------.--R----R--------D------------------------------M----------S-----T-------DK---------- 624
H1K.CM.96.MP535 ------------------------------ND----------.H------------S----------------A--G--------.--R----------------------------------------T---------------H----K-R-----D-------SI-E 626
H101_AE.TH.90.CM240 --------T-------------V--V-----D----------.-----------RGS------R----V---VA-----------.--R----R-------M----------------------------D--------------S------------D-------S--E 631
H102_AG.NG.x.IBNG ------------------T---V--L-----D----------.----------KK-S-----------V---VAM----------.--R----R-------M----------------------------D-------------------I-------D-------S--E 626
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ----------------------V-------------------.-----------L------------------A-----------.----------------------------------------------------------------S-------D-------S--- 626
H104_cpx.CY.94.CY032 -------------A----------------------------.H----------T-S------R---------AM-C--------.--R--------D-------------------------------TD--A----------------Q-------D-------S-SE 625
H1N.CM.95.YBF30 ----------L-------G-E-V------------------L.H---------K--S-----I---V-V-R-VA-----------.--R--V---V--A---DH-------------------------T---S---------------------F--D-------SIA- 633
H1O.BE.87.ANT70 E----R--Q-------Q-D---WVN-----GE---------E.H--------T-QKAS----IR--A-VI--VSQ---I----L-.-----VTR-------AD-------------S----I----R--S---M----Y-------------------EQ-K--IIK-DE 622
H1O.CM.91.MVP5180 E----K----------Q-D---WVS---H-E------V--DE.H----------QKAS----IR--A-V---VSQ-A------L-.--R--VTR-------A--------------S----I-------T-----------------N----------EQ-K-NIIK-EE 622
H1P.FR.06.RBF168 E--K------------Q-E-E--VD-----E----------E.H-----X---XQKAT----IR--A-VI--TSQ--------L-.--R--VNRNV--N--SD-------------S----I--------D--P-I----------------------D-----IIK-EG 622
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ------VST-------N-D-E----V----E-------F--Q.HR---------Q-ST----IR--A-VI---AV----------.R-R--V---S-----A-------------I----------S--TD--PT-D-Y-----------K-----I-DK-K--IIS-EN 625
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -------------A--N-D-E-------------------DL.H---------K--ST----IR----V---VAL----------.--R--V---V---------------D-----------------T---S----Y----------------F--D------TSISE 632
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --------N---------A------V-----S---------Q.-----------QGS---------A-VM---AI--------I-.--R------A--A---D-----------Y----SH--F-----Q---P------------------------D--K--IIP--E 629
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -------------A------E-----------------F--Q.Y------------S-----------V---VAL--------V-.R-R---------A---D-----------Y--------------QD--P------------------------DK----IIS--E 629
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---Q---------A----E-E-----------------F---.H--------GKQ-A-----IR--A-T----A-----------.--R--V---M--A--AD------------I-------------T---E----Y-----------R-------------IHS-E- 625
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 -------RD----A------E--------------------Q.H---------K--A--S--------V---VAL----------.--R---------A---D-----------Y--------------T----------------------------D-----IIS--E 634
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 E-------D---------E-E----V----NS------F--Q.H----------Q-S-----IR--A-V---VA-----------.--R--V---V-----S---------D--------------X--T---P-------------D--K-------D-----I-N-E- 633
CPZ.CM.98.CAM3 E--X---XD---------E-E----X----NS------F--Q.H----------Q-S-----IR--A-V----A-----------.--R--V---V-----S---------D-X---------------T---P----------------K-------D-----I-N-EN 631
CPZ.CM.98.CAM5 E-------D---------E-E----V----NS------F--Q.H----------Q-S-----IR--A-V----A-----------.--R--V---V-----S---------D-----------------P---P----------------K-----I-D-----IIN-EN 627
CPZ.GA.88.GAB1 ------VST---------D-E---------NC------F---.H----------Q-S-----IR--A------A-----------.--R--V---S--A--A-------------I----------S--T---PTTD-Y-----------T-------DK-K--IIS-EN 624
CPZ.GA.88.GAB2 E------------T----E-E----V---NN-------F--T.GR---------Q-A-P---IR--A-V-P-VSP---IL--TV-.-----V-R-V--A---D-------------R----------------Q----Y----------RR------I-N-K---IS-EE 629
CPZ.US.85.CPZUS E-----------------E-E-V--V----RS------F--R.H----------Q-S-----IR--V-V----A---------V-.----LV---V-----S---------D--------------K--T-A-E-----------Q----K-------D-----II--EN 628
CPZ.CD.90.ANT E--KQ--QQKIE-Y--Q-GLP-K-T-----S---------NE.G-L--A-----PT-T---E-R--AGV----GL-------EV-.--Q---TR---DA--SD------------------IR---N-LAD--PE------------NSQ--------D---SR-KH-QK 626
CPZ.TZ.00.TAN1 E--KQ----K-Q-A----KLP-Q-A----------------E.G---------KSP-T---EIR--AGLI---GN---I---IV-.--L--VS----SQ---D---V--V-----I-----IR---N-LSD--PE------------DS-K-R---------YRSKD-EN 622
CPZ.TZ.2001.TAN2 E--KQ----N-Q-A----KLP-Q-AV---------------E.G---------KLP-T---EIR--AGLI---GN-------IV-.--L--VS----SQ---D---V--V-----I-----IR---N-LTD--PE-------------S-K-R-----D---YRTKD-EN 623
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 E--KQ----E-Q-A----KLP-Q-AV---------------E.G---------KLP-T---EIR--AGLI---GN---I---IV-.--L--VS----SQ---D---V--V-----I-----IR---N-LTD--PE-------------S-K-R-----D---Y-TRD-EN 623
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 E---------------Q-E-E--VNV----E-------F-DE.Y----------QKAT----IR--A-VI--VSQ--------L-.--R---CRS--DAF--D----S-------IS----I-----------P--------------S-Q-------DK----IRK-EG 618
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con E---------------Q-E-E--VNV----E-------F-DE.Y----------QKAT----IR--A-VI--VSQ--------L-.--R---CRS--DAF--D----S--------S----I-----------P--------------S-Q-------D-----IRK-EG 618
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con E---------------Q-E-E--VNV---EE-------F-DE.H----------Q-AT----IR--A-VI--VSQ--------L-.--R---CRS--DAF--D----S-------IS----I-----------T--------------S-Q-------D-----IRK-EG 618
H2A.DE.x.BEN E--KI--SQEQE-Y--QEE-E-E-T---SQGH----K-H--E..-I--V----KIKNT---G-RL-AQV----GK-AL----RI-.--H--VER----Q--DN---V------D--S-----R-TFN-VGD--P------T--SC--QS-E-------D--KD--KV-EQ 650
H2A.GW.x.ALI E---I--SQEQE-H--QEE-E-E-TV--DQDN----K-H-GE..-I--VE---K-KNT---G-RL-AQV----GK-AL----RI-.R-H--VER----Q--DD---V----D-D--S-----R-AFN-V-D--L------T--PC--QS-E-----I-D---D--KV-EQ 650
H2A.SN.x.ST E--KI--SQEQE-C--QEE-E-E-TV--DQDN----K-H-GG..-I--V----KVKNT---G-RL-AQV----GK-AL----RI-.--H--VERD---Q--DN---V----D-D-IS-----R-VFN-V-D--L------T--SC-KQSRE-----I-D---D--RL-EQ 650
H2B.CI.x.EHO Q--KI--EQEQE-S--KEGVP-E-TV--NLAN----K-H-GD..-I--V----KVKNT---G-RL-AHV----GK-AL----EI-.M-H--VER---DQ---D---V------D--S----IR-A-N-V-D-LE-V--Y-T--SC-KAS-E-------D--KD--KP-EQ 650
H2B.GH.86.D205 Q--KI--EQEQE-S--KERVP-E-TV--NLAN----K-H-GN..-V--V----KVKNT---G-RL-AHV----GK-AL----EI-.V-H--VER---DQ---D---V------D--S----IR-A-N-V-D-LE-R--Y-T--SC--TS-E-------D--KD--KV-EQ 649
H2G.CI.92.ABT96 Q--KI--XQXQE-A--KEXEPXE-TV--NLDN----KVH-GN..RI--V----KIKNT---G-RL-AHV--X-GK-AL-----L-.F-H--VERD---Q---D---V----D-D--S--H--R-V-N-V---LEQT--Y-T--SC-KTS-X-------D--KD--XV-EQ 633
H2U.FR.96.12034 ---KI--SQEQE-A--REEEN-E-TVL-NQDN----K-H-GD..RT--V--F-KVKNT---G-RL-AHV----GK-A------I-.M-H--VER-V--Q---D---V--VLD-D--S-----R-A-N-V---LL.E--Y-T--SC--AS-Q-------D--KDR-KP-EQ 646
SMM.SL.92.SL92B ----I--NQEQE-R--REDEP-E-TVL-NQDN--S-K-H-GD..RI--V--F-KIKNT---GIRL-ANV----GK--L-------.F-H--VER-V-DQ---D----------D-IS----IR-VFN-V-D--EKE-VY-I--SC--NS-E-------D--KE--LP-EQ 630
SMM.US.x.H9 E--KI-PSQEPE-C--QEG-P-E-PVI-SQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-SL-AHV----GK-A-I---QV-.R-H--VEX-I--Q---D---V------D--S-----R-VFN-V----Q--------RSC--QSRE-------D---G-TKL-EQ 633
SMM.US.x.PGM53 E--KI--SQEQE-C--QEG-P-E-TVI-SQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHV-E--GK-A-----QV-.--H--VER-I--Q---D---V------D--S-----R-VFN-V----Q---------SC--QSRE-------D---D-AKP-EQ 633
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 E--KI--SQEQE-C--QEG-PIE-TVI-SQDN--S-K-H--D..-V--V--F-KVKNT---G-RL-AHV----GK-AL----EV-.--H--VER-I--Q---D---V----D-D--S-----R-VFN-V----Q---------SC--QSRE-------D---D-AKL-EQ 633

p51 RT end p15 RNase H start
MAC.US.x.239 E--KI--SQEQE-C--QEG-P-E-TVI-SQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A-----QV-.--H--VE-DV--Q---D---V------D-IS-----R-VFN-V-D--E-E--Y-T--SC-KQS-E-----I-D--KD--KV-EQ 637
MAC.US.x.251_1A11 E--KI--SQEQE-C--QEG-P-E-TVI-NQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A-----QV-.--H--VE-DV--Q---D---V------N-IS-----R-VFN-V-D--E-E--Y-T--SC-KQS-E-----I-D--KD--KV-EQ 637
MAC.US.x.251_BK28 E--KI--SQEQE-C--QEG-P-E-TVI-SQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A-----QV-.--H--VERDV--Q---D---V------D-IS-----R-VFN-V-D--E-E--Y-T--SC-KQS-E-----I-D--KD--KV-EQ 633
MAC.US.x.EMBL_3 E--NI--SQEQE-C--QEG-P-E-TVI-SQDN----K-H--D..-I--VR-F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A---V-QV-.--H--VERDV--Q---D---V------D-IS-----R-VFN-V-D--EVE--Y-T--SC-KQS-E-----I-D--KDI-KV-.T 632
STM.US.x.STM ---KI--SQEQE-Q--RED-P-E-TVV-DQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A-----QI-.--H--VER-V--Q--AD---V------D--S-----R-VFN-V---LE-T-------SC--QS-E-----I-D--KN--KA-EQ 633
MNE.US.x.MNE027 E--KI--SQEQE-C--QEG-P-E-TVI-NQDN--S-K-H--D..-I--V--F-KIKNT---G-RL-AHVI---GK-A-----QV-.--H--VE-DV--Q---D---V------D-IS-----R-VFN-V-D--E-E--Y----SC-KQS-E-----I-D--KD--RV-EQ 633
DEB.CM.99.CM40 R--K----QE-S----KEQEP----LS-L-K---G-V-R-PK..GI-----FS-DK---Y--FH--AK-MY--G-----F--RI-.Q-R--VV--E-DN--HNH---A---D--AIH--H------E-VS---PD-D-Y---------S---------EW-K-S-KC-EN 631
DEB.CM.99.CM5 R--K-TP-QE-S----KEDEP--S--S-I-R---G-V-R-TK..GL-----FSKDK-T-Y--FH--AK-MY--G-----Y---V-.--R--VV--E-DN--HNH-------D--A-H--Q--R---E-VS---PD-D-Y---------S-M-----ISEW-K-G-KS-EN 631
DEN.CD.x.CD1 K-AQ-----SIS-S--R-E-P-----S-L-EN--G-T-K--K..HL------HKDK-S-Y-PYQ--AKVMA--GR-AL----RL-.T-R--VS-VD-DA--S----VN---D--M-S----LRNF-N-VS---DK-P-Y-T------Q--Q-R----ATN-K------EE 653
LST.CD.88.447 EQ-QQ----KLQ-A----T-E-VVRV-QSKK-II-F-WR-GN..SI-RA-R-Q-QKS----PLQK-A------GK-------HV-.-IQV-VTR-V-DQ--SDH--V-----L--IS--Q-EQE--S--A---E-VD-Y------EKVG-T-------QS-KE--KE--- 643
LST.CD.88.485 EQ-QQ----KLQ-A----T-E-VVRV-QNKK-VI-F-WR-GN..SI-RA-R-Q-QKA----PLQK-A------GK-------HV-.-IQV-VTR-V-DQ--SDH--V-----L--IS--Q-EQE--S--A---E-VD-Y------EKVG-T-------QS-KE--KE--- 643
LST.CD.88.524 ET-KT----K-Q-A------E-VVRV-QNKK-VI-F-WR-GN..AI-RA-R-Q-QKS--M-PLQ--A------GK-------FV-.-IQV-VTR----N--INF--V----DL--IS--Q-EQE--S--A---E-TD-Y------E-VG-T-----I-QS-KE-IKE-Q- 644
LST.KE.x.lho7 GQ-K-V---KMQ-A----E-E--VRV-QNKK-II-F-WR-GN..NI-RA-R-Q-QKA----PLQK-V--I---GK-------FV-.-IQV-VTR-V--H--SDH--V----DL--IS--Q-EQE--IW-A---I-VD-Y------EKVG-T-----I-QS-KE--KE--- 643
SUN.GA.98.L14 QS-Q-V-Q-S-S-S--E-D-E--CRV--VK--IL-F-WL-GK..QV-RV-R-QKRGA--E-PCQ--AA-L---GR-------FV-.-IQV---R-I-SQ--AD---C-----L---S--K-EQE--T-AT--VP-.D-Y------EKLE-R-----I-QG--SR-KK-EN 643
MND-1.GA.x.MNDGB1 EQ-K---A-EQE-S----N-E-YVRF--TTG-DISF-WK-G..N-V-RA---GKQKT--S--LMK-AG-T--VGR-------FV-.-MQI-TTR-I--D--H----C-----V--IS--M-ERE--S-SP--LE-V--Y--------DS-M-----I-D--F-R-EEYLN 635
OLC.CI.97.97CI12 E--------EQE--M-KEEEP-QCT.LCYTK-TVA-R-W-KH..GT----RFQ-KMT----KFR-M-G-IE--GK--------L-.I-QV-TTRKD--A-AFDD--VH---DI---SNSENQRTFWE-VPA-M.EV--------Y--KS-E------SSG-KH-I-HIQE 625
WRC.CI.97.97CI14 EI-KQ----EQS-A--KGKDLIAEL-KTGPGQWAYTIREIGE.K-P--V---G-Q-HT-S-ELRSMAH-M---G--------RV-.--RI--E-DI-DS--SD---VS---DT-H-S--F-ARE--K-VL--LPEV--Y-I--S---DS-E-----.WTKSKE---SVQN 648
WRC.CI.98.98CI04 EI-KS----EQM-A--TGKELVAEL-KTGSGQWAYSIREAGE.K-P--V---G-Q-HT---ELRS-AH-M---G---------V-.---I--E-DI-DS--SDH--VS---DT-H-S--Y-ARE--KIVL----EV--Y-I--S---DS-E----F.WTNSKE--IN-YN 647
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 EI--A----SQQ-S--GGGDLIAEV-KTGTGQWAYTIKEAGE.T-P--V--FT-I-HT---ELRT-AHCI---G--A------L-.--RI-VE-DI-DM--S----------V-H-S--F-KRE--T-VS---E-V-EM-I--S--K-S-E-----.WTKT-N-IQKI-N 639
MND-2.CM.98.CM16 E--KL-VQ-E------Q-E-P-M-KV--LT----S---E--D.N-P--V-----TKN----ELRV-AGL----AK-AL-----L-.--Y---ER-V-DQ--P--------------S--H-IG---N-LR--VP-EDVY--------NS-E-------A-NKSR-IA-EN 638
MND-2.GA.x.M14 E--KL-VQ-E------Q-G-P-M-KV--LT----S---E--E.N-P--V-----TKH----ELRV-AGL----AK-C-----EL-.--Y--LER-V-DQ--HD------------IS----IR---N-L----P-EDVY--------NS-E-----Y-A--KS--IA-EN 639
MND-2.x.x.5440 E--KL-VQ-E------Q-E-P-M-KV--LT----S---E--D.N-P--V-----TKN----ELRV-AGL---VAK-CL-----L-.--Y--LER-V-DQ--HD---V------D-IS----IR---N-L-D--P-EDVY--------NS-E-----Y-S--KS---A-EE 639
DRL.x.x.FAO E--KL-I--QM-----Q-E-P-K-K---L-N---S---E-DD.N-P-------KVKNS----MRM-AGL----AK-AL----RL-.I-Y--VER-V--Q--Q----V----D---IS--H-I----N-LSD--P-E-VY--------VS-E-------S--KE--IAIEE 640
MON.CM.99.L1 ---------EST-G----NEP-KV-LTSLAEN--G-RFF--K..SV-----F-KI-ST-S-TYQ--AD-LA-LGK-A--T--RL-.I-R--VV--Q-DA--ADN--IN-V-DI-A-YS-H-LRQ--T-VQD--E--P-Y--------TS-E--------F-AR-A---EQ 633
MON.NG.x.NG1 -------SQQST-G----QL--KV--TSLXE---G-XYF--X..RV-----F-KIKN--S-TYQ--AD--T-LGK-AL-----L-.I-R--VN--Q-D---ADN--V-----I-P-HS-H-LRQ--T-VQX--EH-P-Y--------AS-E-------ST-QR--IP-EQ 636
GSN.CM.99.CN166 --------QSSE-G---AE-P-VV--TSL-EQ--G-MFS--G..-M--SA-F-KT-N--I-SYQ-FAD-LT-VGR--Q-T---V-D--RI-VV--Q-DA--MN--------TI-AIH--H-LRQ--T-VS--LED-V-Y--------TS----------T-KHRAIE-EE 637
GSN.CM.99.CN71 --------QSSE-S---AE-P-VV--TSL-EQ--G-MFS-DS..-M-RS--F-KT-T--I-SYQ--AD-MT-VGR--Q-T---V-D--RI-VV--Q-D---MN--------TI-A-H--H-LRQ--T-VS--LEN-V-Y--------TS----------T-KYRAIE-EG 630
TAL.CM.00.266 -------A-ET--T--QEGEP-E--LT-LAE---G-M-K-GK..RL-----F-KQ-T--S-PYQ--IG-M---GK----F--QV-.V-RI-VV--E--Q----H--CS---TIVPIH-----R---N-VQ---E--D-Y------H--S-E-------AT-KEH-IK-EK 634
TAL.CM.01.8023 ----A--A-ET--S--KEGEP-E--LT-LAE---G-MVK-GK..RL-----F-KQ-T--S-PYQ--VG-M---GK-A--F--QV-.I-RV-VV--E--Q--S----CS-L-TIVPIH-----R---N-VS---E----Y------H--S-E-------TS-KEH--G-SN 635
MUS-1.CM.01.1085 ---Q---QQT-Q-A----EQP-V---VSL-DS--G-NFT-SK..GV-R---F-KV-SV---SYQ--AD-MA--GR--L-----P-D-VRI-VI--Q-DQ--IAH--VS---TI-A-H-TH-L-Q-FT-VP--LKE-P-Y--------VS----------T-KE--IS-ES 627
MUS-1.CM.01.CM1239 ---Q----QA-Q-A-F--EQP-V---VSL-DS--G-NFL-NK..GI--S--F-KV-SV---SYQ--SD-IAR-GR--L-----P-E-VRI-VI--Q-DQ----H--VS---DI-A-H-TH-LRQ-FT-VP--LSE-P-Y------HKVS----------T-KE---S-EN 627
MUS-2.CM.01.CM1246 --------QEAG-A----E-P-VL--VSL-EQ--G-TFT-DR..NM-R---F-KI-T--S-PYQ--A--LSRASK-AL-C-----D-CRI-VV--Q-DN--ADS--T----DI-A-H--Y-LRQ-FT-VP---ET-P-Y--------NS---R-----D--QERAIN-EN 632
MUS-2.CM.01.CM2500 ------M-QE-K-A----E-P--L--VSL-EQ--G-TFT--K..NM-----F-KV-T--I-TYQ--A--LA-AAR--L-C-----D-CRI-VV--Q-DH--A-S--T--V--I-A-H--H-LRQ-FT-VP--LEA-P-Y--------NS---R-----D--QE-AID-EN 631
SYK.KE.x.KE51 --------VEQT-S--Q-E-P-E-H-S-L--Q--G-I-K-G-QE-P-I---TGKAYAT-H--YQA-AQLMN--GIQALW----I-.E-H--VKR-E--K---DH-----L--VKC-H--I--RWY-N-VS--V.E------------NS-E-Q---I-D--K-TLKR-EN 665
SYK.KE.x.SYK173 E---Q----EQA-S----K-P-E-H-T-L-SQ--G-M-K--QKGPP-I---T-KTFA--S--YQS-AQLLN--GIQ-LWY---V-.T-H--VKR-E--K---D------V--VK-IS-----RWY-N-VP---PE-V----------DS-T-N----ASD-T-R-QY-EQ 660
RCM.GA.x.GAB1 E--KM----KL------EK-P-V-N---LEG---S---E--S.G-P-------KQKT----EIRM-AGL----AK-A-----RL-.T-R---ER-V-D*-RSQ---V----D----S----IR-G-N-V-D--P-E-VY--------NS-I----------KE--KE-EE 639
RCM.NG.x.NG411 E--KAV---KI-----N-E-P---KV--LEG---S---E-GD.S-P-------KQKT----EIRM-AGL----CK-A------L-.--E---ER-V--Q--SD---VS--------S----IR---N-V-D--P-E-VY--------NS---------D--KE--KE-EN 644
GRV.ET.x.GRI_677 KN-QG-VQ-TQE-T----L-E---TV----E------FT--G..AV--V-R--KQ-ET----LRT-AHL----CK-ALT---RL-.RVQ--VD-K--DM--QD---VS--------S--L------S-V----K-EDVY------SKV--------LSE--KSRIRE-EN 648
SAB.SN.x.SAB1C E---Q--RQKQQ-Q----ALP-R-KVL-L-D---G-----PE.N-I--V----KIKT----ELRM-AGL----GK-------QI-.IME--VER-L--Q--SD---V-------M-S--Q-IR---K-V-D--P-EAVY--------NS-E-----L-D--D----A-EN 658
TAN.UG.x.TAN1 RQ-Q-----EQQ-A------S-R-T-T-LDD---G--FK--G..-V------TKSKNT---EFRV-AGM--RVCK-A-TF---L-.IMEV-VER-V--Q--SD---V--L--I--IS----I----N-V-D--PK-KVY-C---C--NS------FL--T-ESQ-IE-E- 645
VER.DE.x.AGM3 ---K----TEQE-T--K-GRPIR-AV--LEG---S--FK--G..QV--V---TKQKNT---EFRV-AGL---LCK--L----EL-.VLE---ER-V--Q--AD---VS---D----S---------T-T----PKEDVY-----C--NSRE-----I-QY-K-R-EK-EN 642
VER.KE.x.9063 ---K----TEQE-T--A-G-P-R-AV--LED---S--FK--G..-I--V----KQKNT---ELRT-AGL----CK-AL----EL-.I-E--VER-V--Q--AD---VS--------SV--------T-T----P-EDVY-----C--NS-E-----I-QY-K-R-EK-EQ 642
VER.KE.x.AGM155 E--K----TEQE-T--A-E-P-R-AV--L-D---S--FK--G..-I--V--F-KQKAT---ELRV-AGV----GK-AL----QL-.T-E--VERD---Q--AD---VS-----D--SV----T---T-T----P-EDVY-----C--QS-E-----I-QQ-K-R-QQ-EN 645
VER.KE.x.TYO1_patent ---A----TEQE-T--K-GIPIR-AV--LEG---S--FK--G..QV--V---TKQKNT---ELRT-AGL----CK-AL----IL-.VLE---ER-V--Q--AD---VS-----D--S----L----T-T----PKEDVY-----C--NS-E-----ISQY-K-R-E--EN 645
COL.CM.x.CGU1 QD-KQ-I--E-Q----I-HE-IWVD-FRL-K---G-AVC-KH..GT-RR--HNTGKNQ-F-SMQE-ASVI---GR-A--T---V-.-M-V-AKR-D--Q--SD---SA----I---SSSYV---VWN-VL--LKE-P-YWT--GCS-KLGA----WINSK-EEE--N-HE 606
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p66 RT, p15 Rnase H end p31 Integrase start
H1B.FR.83.HXB2 TTNQKTELQAIYLALQDSGLEVNIVTDSQYALGIIQAQPDQSESELVNQIIEQLIKKEKVYLAWVPAHKGIGGNEQVDKLVSAG.IR..KVLFLDGID.KAQDEHEK.YHSNWRAMASDFNLPPVVAKEIVASCDKCQLK.GEAMHGQVDCSPGIWQLDCTHLEGKVILV 790
H1A1.UG.85.U455 --------H--H-------S--------------------R----I------K--E------S-------------------S-.--..---------.---ED---.--C-----------------------N-----.----------------------------- 789
H1B.US.90.WEAU160 -----------H-----------------------------------S----------------------------------S-.--..---------.---E----.--------------------------------.-------------------------I--- 790
H1C.ET.86.ETH2220 -----------Q-------S---------------L----K----I---------S--R---S-------------------S-.--..---------.---E----.---------NE--I----P-----C-------.---I----N----------------I--- 797
H1D.CD.84.84ZR085 -----------N----------------------------K------S----------------------------------S-.--..---------.---E----.--------------------------------.----------------------------- 790
H1F1.BE.93.VI850 -----A-------------S--------------------K----I---------Q--R---S---------------------.V-..-I-------.---E----.--N-------------I---------------.----------------------------- 791
H1G.SE.93.SE6165 -----A-----Q------RS--------------------R--A------------------S-------------------S-.--..---------.---E---R.--N-------------I---------------.-------------------------I-I- 787
H1H.CF.90.056 ----------------------------------------K-----------E---------S-------------------S-.V-..---------.---E---R.--N----V--------I---------------.------------------------Q---- 789
H1J.SE.93.SE7887 --------H------R------------------------K-----------E---------S-------------------S-.--..---------.---ED---.--------------------------------.----------------------------- 788
H1K.CM.96.MP535 -----A-----C-------S--------------------K---D-------------RI--S---------------------.--..---------.---E----.--N-------------I---------------.---I---------------------I--- 790
H101_AE.TH.90.CM240 --------H--H-------S--------------------R----V------E---------S-------------------S-.--..---------.---E---R.------T---------I------TN-------.----------------------------- 795
H102_AG.NG.x.IBNG --------H--H-------S--------------------R-----------K----D----S-------------------N-.--..---------.---E---R.-----K----------I-------------M-.----------G--------------I--- 790
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -----------H----------------------------K------S------------------------------------.--..E--------.---E----.--G-----------------------------.-------------------------I--- 790
H104_cpx.CY.94.CY032 -------------------S-----------I--------R---D----------R-D----S-------------------N-.--..---------.---E----.--N------------S----------N-----.---------------------------M- 789
H1N.CM.95.YBF30 -----A-----LM---E--RD----------M---HS---K------S----E-----R---S-------------------S-.--..-I------E.---ED-DR.-----K----------I---------------.--------N----V-----------I--- 797
H1O.BE.87.ANT70 -----A--M--L------KET------------V-SS--T----PI-Q----E-T---Q---T------------KI-----KD.--..R----E---.Q--ED---.-----K-L--E-G---------I---P--HI-.---I--------EV--I----M---I-I- 786
H1O.CM.91.MVP5180 -----A--M-VLI-----KEQ---------V----SS--T--D-PI-Q----E-T---R---T------------KI-----KD.--..R----E---.Q--ED---.-------L----G---I-----I---P--HI-.---T-----Y--E---M--------I-I- 786
H1P.FR.06.RBF168 -----A-XE-VL---KE--KQA--------V----S-T----D-P--QK---EMT-------S------------NI-----KD.--..R----E---.Q--ED---.-------L----G---I-----IN--P---V-.---------------------T---I--- 786
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ----QA--G-L-------EQQ---------V-----S---H-----------E----D----S-------------------S-.--..---------.---E---R.-----K-L-GE-----I-------N-----V-.---L---------T--M--------I-I- 789
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ----QA----VLM----A-Q----------V----HS---K-----------E-----RI--S-------------I-----T-.--..---------.---E---R.-----K----------I---------------.---I---IN----V-----------I--- 796
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -----A-----Q-------P--------------L-------D---------N---------T-------------------S-.--..---------.R--E----.--N-------------I---------------.----------------------------- 793
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -----A-----Q------EV----------------G---T----I------E---------S-------------I-----S-.--..---------.---E----.--N-------------I-------N-------.---I---------------------I--- 793
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -----A----VLM------Q---V------V---L-SH--H---DI------E------I--S-----R-------------S-.--..--------E.---E---R.-----K---Q------I-------Q-------.----------------I--------I-I- 789
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 ----RA------------EV----------------S---I---DI--------V----I--S-------------I-------.--..---------.---E----.--N--K---DE-----I---------------.-------------------------I--- 798
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 -----A--T-V------AEHI---------V----HS-----------L---E------S--S-------------------S-.--..R--------.---E----.--N-----------------------------.-------------M--------------- 797
CPZ.CM.98.CAM3 -----A--T-V------AEHI---------V----HS-----------L---E------S--S-------V-----------S-#--..---------f-HKE---Ef--N----------I-HI----L--R-------.----------------------------- 795
CPZ.CM.98.CAM5 -----A--T-V------AEHI---------V----HS----------GS---E------S--S-------------------S-.--..---------.---E----.--N--K--------------------------.-------------------------I--- 791
CPZ.GA.88.GAB1 ----QA--K-LL------DQQ---------V-----S---H-----------E------I--S---------------------.--..---------.R--E---R.-----K----------I-------H-----V-.----------------V----------I- 788
CPZ.GA.88.GAB2 -----A--E-LRI------Q---V------V----NS--------I------E---------T-------------------S-.--..---------.---ED--R.---------DE-Q-----------T-------.---I---------------------I--- 793
CPZ.US.85.CPZUS -----A--T-V----K--ENT--V--G---V----HS---------------E------S-IS-------------I-----S-.--..---------.---ED-D-.-----T------------------------P-.---I---------------------I-I- 792
CPZ.CD.90.ANT ----QA-----LM--E--TGP------------VL-GT------P--EE--QK---R-QI--S-------------------Q-.--..Q----E---.---ED-D-.------SL-DEY----I-----I-Q----HV-.---R------------V----------I- 790
CPZ.TZ.00.TAN1 ----QA--W-VD---K---AQ---------VM-VL-GL----D-PI-E---QK-TQ-TAI---------------E------KN.--..-I------N.E--ED-D-.-----K-L-DEY----------I-Q-P--HI-.---I-----Y--E---I----------I- 786
CPZ.TZ.2001.TAN2 ----QA--W--D---R---AQ---------VI-VL-GL----D-PI-E---Q--TQ-TAI---------------E------KN.-X..-I------N.E--ED-D-.-----K-L-DEYH---I-----I-Q-P--HI-.---I-----Y--E---I----------I- 787
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 ----QA--W--D---R---AQ---------VM-VL-GL----D-PI-E---Q--TQ-AAI---------------E------KN.--..R-------N.E--ED-D-.-------L-DEY----I-----I-Q-P--HI-.---I-----Y--E---I----------I- 787
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 -----A--E-VL---EE--KN---------V----A-S----D-P--QK---EMTT-------------------EI-----KD.--..R----E---.Q--ED---.------TL----G---------IN--P--HV-.---R---------------------I--- 782
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con -----A--E-VL---EE--KN---------V----A-S----D-P--QK---EMTT-------------------EI-----KD.--..R----E---.Q--ED---.-------L----G---------IN--P--HV-.---R---------------------I--- 782
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con -----A--E-VL---EE--KN---------V----A-S----D-P--QK---EMTT-------------------EI-----KD.--..R----E---.Q--ED---.-------L----X---------IN--P--HV-.---R---------------------I--- 782
H2A.DE.x.BEN ----QA--EVFRM--A---PK---IV----VM--VAG--TE--NRI------EM----A--V------------QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.---IIKELTHK-GI-LL--RQ--N--AQ--Q-.---I----NAEI-V--M-Y------I-I- 814
H2A.GW.x.ALI ----QA--E-FA--VT---PKA--IV----VM--VAG--TE--NRI------EM----AI-V------------QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.----VKELSHK-G--NL--RQ--NT-AQ--Q-.---I----NAEL-T--M----------II 814
H2A.SN.x.ST ----QA--E-FAM-VT---PKA--IV----VM--VAG--TE---KI------EM----AI-V------------QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.----VKELSHK-G--KL--RQ--NT-TQ--Q-.---I----NAEL-T--M--------I-I- 814
H2B.CI.x.EHO ----QA--E-FA-------PQ---IV----VM--VA---TET--PI-RE---EM-----I-VG-------L---QE--H---Q-.--..QI---EK-E.P--E----.--N-VKELVHK-GI-QL--RQ--N------Q-.---I----NSEL-T--M----------I- 814
H2B.GH.86.D205 ----QA--E-FA---T--EPQ---IV----VM---A---TET--PI-AK---EM----A--VG-------L---QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.--G-VKELVHK-GI-QL---Q--N------Q-.---I----NADL-T--M--------I-I- 813
H2G.CI.92.ABT96 ----QX--E-FAM------PK---IX----VMX--AX--TET--P---K---EX----XL-VG-----------QE--X---Q-.--..Q----XK-E.P--E---X.F---VKELTHK-GI-QL---Q--N-YHS--Q-.---I----NAEL-T--M----------I- 797
H2U.FR.96.12034 ----QA--E-FAM--E---PK---------IM---AG--TET--P--SK---E--R--A--VG-----------QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.----VKELQHK-GI-QL---Q--NT-HV--Q-.--------NTEV-T--M---------VI- 810
SMM.SL.92.SL92B A---QA----LL---K--PSK--V------V-N--TG--SE-D-DI-A------VQ--A--IG-----------NE--R---Q-.--..Q----ES-E.P--ED-D-.----VKEL-QKY-I-QL---Q--NA-N---Q-.---I---TNAEV-T--M----------I- 794
SMM.US.x.H9 ----QA--E-F----A---PKA--IV----VM--VAG--TE---R-------KM----AI-V-------X--E-QE--H---QE.--..Q----EK-E.P--E----.----VKKLVFK-X--RL---Q--DT----H--.--XI----NXXL-T--M--------I-I- 797
SMM.US.x.PGM53 ----QA--E-F----A---PKA--IV----VM---AG--TE---R-------EM----AI-V------------QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.----VKELVFK-GI-RL---Q--DT-H--HQ-.---I----NAEL-T--M--------I-I- 797
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ----QA--E-F----A---PKA--IV----VM--VAG--TE---R-------EM----AI-V------------QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.----VKELVFK-GI-RL---Q--DT--R-HQ-.---I----NAEL-T--M--------I-I- 797

p15 RNase H end p31 Integrase start
MAC.US.x.239 ----QA--E-FLM--T---PKA--IV----VM---TGC-TE---R-------EM---SEI-V------------QEI-H---Q-.--..Q----EK-E.P--E--D-.----VKELVFK-G--RI--RQ--DT----HQ-.---I---ANSDL-T--M--------I-I- 801
MAC.US.x.251_1A11 ----QA--E-FLM--T---PKA--IV----VM---TGC-TE---R------KEM---SEI-V------------QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E--D-.----VKELVFK-G--RI--RQ--DT----HQ-.---I----NSDL-T--M--------I-I- 801
MAC.US.x.251_BK28 ----QA--E-FLM--T---PKT--IV----VM---TGC-TE---R-------EM---SEI-V------------QEI-H---Q-.--..Q----EK-E.P--E--D-.----VKELVFK-G--RI--RQ--DT----HQ-.---I----NSDL-T--M--------IVI- 797
MAC.US.x.EMBL_3 ----QA--E---HGIE---PKR--IVEL-VCY-NNNRF-TE---R-------EM--.VR--V-----LE-----QEIGP---Q-.F-..Q----EK-E.P--E--D-.----VKELVFK-G--RI--RQ--DT----HQ-.---I----NSDL-T--M--------IVI- 795
STM.US.x.STM ----QA--E-FAM--A---PKA---V----VM---TG--TE---K-------EM----AI-V------------QE--H---Q-.--..Q----EK-E.P--E----.----VKELVFK-GI-RL---Q--DT----HQ-.---I----NAEL-T--M--------I-I- 797
MNE.US.x.MNE027 ----QA--E-FLM--T---PKA--IV----VM---TGC-TE---R-------EM---TEI-V------------QEI-H---Q-.--..Q----EK-E.P--E--D-.----VKELVFK-G--RL---Q--DT----HQ-.---I----NSDL-T--M--------I-I- 797
DEB.CM.99.CM40 -----A--E--L---EEGPSKM-------------LEH-SET-HKI-EKV-QA-QG--QI--------------D-------K-.--..RI---ERVE.E--ED---.--G--KQLRDEYQ--TLI--Q-ITQ-P---TR.--PT-----A-M----M------N-I-I- 795
DEB.CM.99.CM5 -----A--E--L---EEGPSKM------------LLEH-TET-H-I-EK--QA-QE--Q---N-----------D-------R-.--..RI---ERVE.E--ED---.--G--KQLRDE-Q--TLI--Q-I-Q-P---I-.--P------A-M-V--I------N---I- 795
DEN.CD.x.CD1 -----A--IGVLM-----PNK--------------AGT-TT--HQI-E---QAMQG--EI-IT-----------TEI-----K-.--..QI---EQ-P.Q--E--D-.-----KEIRDKYG--TM-----INV-P---TH.--PIR----A-L-T--M------N---I- 817
LST.CD.88.447 ----QA--E-VL---R--KSR---------VIKVLSQR-TET-HPV-K----ECK--DQ---G-----------QE--H---K-.--QKQ----GK-E.P--E-YS-.F-N-AKDLEEK-HI--M---Q--N--N---T-.---IT----T------I----M--Q--IN 809
LST.CD.88.485 ----QA--E-VL---K--KSR---------VMKVLSQR-TET-HPV-K----ECK--DQ---G-----------QE--H---K-.--QIQ----EK-E.P--E--S-.F-N-AKDLEEK-H---M---Q--N--N---T-.---IT----T------I----M--Q--IN 809
LST.CD.88.524 ----QA--E-VL------KST---------VMKVLSQR-TET-HPI-KN--KE-Q--DA---G-----------QEI-Q--IK-.--TKQ-M--EK-E.P-VE--G-.F-N-AKDLEEKYGI--M---Q--NE-A---Q-.---IT----V-V------------QI-MN 810
LST.KE.x.lho7 ----QA--E-VLM-----NSK---------VMK-LSQR-TET-HPI-KD----CKQ-DQ---G-----------QE--H---K-.--QKQ-M--EK-E.P-VE--S-.F-N-AKDLEEK-----M---Q--ND-AN--K-.---IT----V-V------------Q--IN 809
SUN.GA.98.L14 ----QA--E--KM--E--RSS-----------RLLSKR-TETD----KE-V-LIRQ-DQ---G-----------QEI-Q---Q-.--KRQ-M-IEK-E.P-VE--G-.F-N-AASLQEM-DI-L----Q--NE-AQ--Q-.---IT----A-V----I----M-E---I- 809
MND-1.GA.x.MNDGB1 ----Q---H-VK---E---SY---------VV--LASR-TETDHPI-KE---LMKG---I--S-L-----------I-----S-.--..-----QN-E.P--E----.----EAQLREK-H--AL---Q--Q--S--CHH.--PIK--T-A-L-V--I------NQI-I- 799
OLC.CI.97.97CI12 SS---A-IR--IE--R--KS--------L--M--VLEK-EV--EP-IQEL-KE-E---RI-IG-------L---QE--Q---K-.--TKQ-M--AD-E.P--ES-N-.--Q-AQSLQQE-QI-LI---R--DE-EE-KG-.-VPR--I-AVGVYR--I----------CL 791
WRC.CI.97.97CI14 ----Q---I-LK---E-G-QKM--I-----VM--VKDH-TM---P--QE---L-KG--EI-ID-----------TEI-R-----.--S.-IM--EN-T.P-IES-T-.--QG-K-LQEE-H--QLI--R-IEE-ST--G-G-AP---M--YEV-T--M--------I--N 814
WRC.CI.98.98CI04 ----QA--A-LK---E-G-SKI--I-----VM--VKDH-TI---A--QE--DL-KQ--EI-IE-----------TEI-------.--S.--M--EN-T.P-IES-T-.--QG-K-LQEE-HI-QLI--R--EE-ST--G-G-APL--M--YEV-T--M--------I--N 813
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ----Q---I-LRM--E--SDK---I-----V----KDH-T----P-MQE--DL-KG--EI-IT-----------TEI-A-----.--S.R-M--EN-T.P-IES-T-.--QG-G-LEEE-H--TIL--R--EE-AT--G-G-HPI--M--YEI-T--M--------I--N 805
MND-2.CM.98.CM16 -----A--E--KM------PK----------M--LS-A----DNPI-RE---LM-H--A-----------------------R-.V-..Q----E---.---E--D-.--N----L-Q--CI-NI-------Q-P---T-.--PI-----T---T--M----M-----IA 802
MND-2.GA.x.M14 -----A--E--L---K---PRA------------LS-T--R-DNPI-RE--N-M-A--A-----------------I-----K-.--..Q----E---.---E--D-.--N---SLSQE-SI--I-------Q-P---V-.--PI-----AA--T--M----------I- 803
MND-2.x.x.5440 -----A--T--KM------PR-------------LS-A----DNPI-RE---LM-G--EI--S-------------I-----K-.--..Q----E---.---E--D-.--N----LSQ------I-------Q-P---T-.--PV----NAD--T--M--------I-I- 803
DRL.x.x.FAO -----A-----L---K---PK----------M---SSS-EI-DNPI-------M-S--A---N------------EE-----R-.--..Q-----NME.---E--DL.--N---SL-QE-G--GI-------Q-P---IH.--PI-----A---T--M--------I-I- 804
MON.CM.99.L1 -----A--E-VL---R-GPPQM--I-----V---LASC-EI---PI-EA--QE-L--DQ-F-S------------E--R--GQ-.--..Q---MENLE.P-RED---.-----KYLRDTYHI-TLL-----NH-H---NH.--PKS---NAEV-V--M-------SI--- 797
MON.NG.x.NG1 -----A--E-VL----NGPASM--------VM--LASK-EV---PI-EK--Q--LG-KQ---S------------EX----XQ-.--..Q---MEN-E.X-RED---.-----KYLRDTYGI-TLL-----NH-P--HTQ.--PK----XSDI----M----Y--SI--- 800
GSN.CM.99.CN166 ----QA--H-VL---KEGPPKM-L------VM--L-S--EV-T-A--E---QE-L---AI--S-----------TE------K-.--..Q----EN-E.P-VED---.-----KYLRDQYKI-ALL-----NK-S---VH.--PK----NAEL-M--M------------ 801
GSN.CM.99.CN71 ----QA----VL---KEGPPRM-L------VM--L-S--EV-T-P--E---QE-LG--A---S-----------TE------R-.--..Q---MEN-E.P-VED---.-----KYLRDQYKI-ALL-----NK-S---IH.--PK----NAEL----M------------ 794
TAL.CM.00.266 -----A--E-VL---K---PK---------VY--LAGS-TETDNKIIED--QL-LS--A-----L-----------------Q-.--..-I--VEQ-P.E--E---R.--N---DLKAR-K--TI---A-IEA-P---VQ.--PKT--NNAAV-T--M-------QI-C- 798
TAL.CM.01.8023 -----A--E-VL---KH--PK---------VY--LVGN-TETDNKI-ED--Q--LG--A---T-L-----------------Q-.--..RI--VEQ-P.E--E---R.--N--KDLKAR-K--TI---A-IEA-P---VQ.--PKT--TNAAV-T--M-------Q--C- 799
MUS-1.CM.01.1085 -----A--E-VL---KEGPPRM-L------V---VAS--QE-T-P--E---QE-LS--AI--S------------E-----NS-.--..Q---MEQ-E.P-KED---.-----KYLRDKYQI-ALL-----NH-P---TH.--PKT---NAEI-V--M--------I--- 791
MUS-1.CM.01.CM1239 -----A--E-VL---KEGPPSM--------V---VAS--QE-T-P--EE--Q--LT--A---S------------D------H-.--..Q---MEQ-E.P-KED---.-----KYLRDKY-I-ALL-----NL-P---TH.--PKT---NAEL-V--M--------I--- 791
MUS-2.CM.01.CM1246 ----QA-----L---M-GPP-M-L-----------T-A-EV---P--E---Q-MLS-NAIFISR-----------E--H---R-.--..Q---MEN--.P-VED---.-----KYLRDKY-I-TIL-----NK-SA--TH.--PK----NADL-V--M------------ 796
MUS-2.CM.01.CM2500 -----A-----LM--T-GPPKM-------------T-A-ET---P--EK--Q--LT--AI--S-----------QE--H---K-.--..Q---MEN-E.P-IED-D-.-----KYLRDKY-I-TLL-----NR-SA--TH.--PK----NADI-V--M--------I--- 795
SYK.KE.x.KE51 -----A--E-VLM------P--------------LMNC-TS--HPV-E--MQKAME---I-IT-----------QE--Q---K-.--..-I----N-P.---E----.--T-VEYIRQE-H--RQ---A--EM-P---IR.--PK-----TDL-T--M----------C- 829
SYK.KE.x.SYK173 ----QA--EGLLM-----KDK----V----SY--LMTC-TNT-HPI-E---QEA----AI-VT------------A------K-.--..-I---ER-P.Q--ED--R.----MEYLRQE-H--RQ---A-IQQ-P---NR.--PK-----VDIYN--M----E-----C- 824
RCM.GA.x.GAB1 -----A--E-VL---K---PK---------VY--LE----T-D-G--TE--N-M-G--A---S------------E------K-.--..Q-------E.---E----.--N----L-E--QI-QI-------Q-P---V-.---I-----A---T--M--------I-I- 803
RCM.NG.x.NG411 -----A--G-VL---K---KR-------RHVF--LAGS--T---P--Q-----M-G--E---S-------------------Q-.--..Q-------G.---E----.---------EE-QI-QI-------Q-P---V-.---V-----A---T--M--------I-I- 808
GRV.ET.x.GRI_677 ----QA--T-VKM--E---EN---------VMN-LT-C-QE-N-P--E---QA-M--RQ---Q-----------TEI-----K-.--..QI----R-E.E---D-A-.--N---S-VQE-G--NI-------A-P---IR.--PK-----A-IET--M----------I- 812
SAB.SN.x.SAB1C -----A--E--L---R---SK---I------M---AGE-TE-DNNI-Q----E-----A--I--------V----EI-----Q-.--..Q-----R-E.E--E--D-.--A---S-QQE-G--AI-------A-P---I-.--SV-----A---V--M--------I-I- 822
TAN.UG.x.TAN1 ----QA----VL---KH-KSK---------VM--LT---T--D-V-------EM-N-DAI--T-----------QEI-----Q-.--..Q-----RME.E--ES-D-.--T--QFIRDA-GI-AL-------A-P---IR.--PI-----A-V-V--M--------I-I- 809
VER.DE.x.AGM3 ----QA--M--KM--E---PN----------M--LT---T--D-P-IE---ALMVQ-HQI--Q----D-------EI-----Q-.M-..-I---EK-E.E--E---R.--N---NL-DTYG--QI-------M-P---I-.--PV-----A---V--M----------I- 806
VER.KE.x.9063 ----QA--V--KM--E---EK----------M--LT---T--D-P--E---ALMV--RAI--Q------------EI-----Q-.--..R---IGR-E.E--E--DR.-----KNL-DT-G--QI-------M-PNAKI-.--PI-----A---V--M----V---IVI- 806
VER.KE.x.AGM155 ----QA--T--KM--E---PK----------M--LT---T--D-P--E---A-MVQ--AI--Q------------EI-----K-.V-..RI--IGR-E.E--E--DR.------NL-DT-G--QI-------M-P---V-.--PI-----A---V--M----I---IVI- 809
VER.KE.x.TYO1_patent ----QA--T--KM--E---PN----------M--LT---T--D-P--E---ALM-Q-QQI--Q------------EI-----K-.--..R----EK-E.E--E---R.--N--KNL-DTYG--QI-------M-P---I-.--PV-----A---T--M---------VI- 809
COL.CM.x.CGU1 GS--QA--TGVL---KHGPKRM-L----L------TG--YDQLPSSRGE--QAGMA--AIHV--C----------LI-QK-..-.V-..Q-MWI-K-E.A-EED-Q-.F---VQYLKEQ-G--T------WER-SE--N-.-Q-V---L-Y-Y-L-------E------- 768
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H1B.FR.83.HXB2 AVHVASGYIEAEVIPAETGQETAYFLLKLAGRWPVKTI.HTDNGSNFTGATVRAACWWAGIKQEFGIPYNPQSQGVVESMNKELKKIIGQVRDQAEHLKTAVQMAVFIHNFKRKGGIGGYSAGER.IVDIIATDIQTKELQKQI.TKIQNFRVYYRDSRNPLWKGPAKLL 957
H1A1.UG.85.U455 -------------------------I----------V-.---------S-A-K-V----N-Q------------------------------E--------------------------------.-I----------------.S-------------D-I-------- 956
H1B.US.90.WEAU160 -------------------------I------------.---------ST--K-----------------------I------------------------------------------------.-I---------QQ-----.--------------D---------- 957
H1C.ET.86.ETH2220 -----------------------------------RV-.---------SNA-K--------Q------------------------------E--------------------R-----------.-I----S--------N--.L-------------D-I-------- 964
H1D.CD.84.84ZR085 ---------------------A--------------VV.---------S---K------------------------------------------------------------------------.-I----S----R------.--------------D-I-------- 957
H1F1.BE.93.VI850 ------E------------------I----------I-.---------S-A-K-S------Q-----------------I---------------------------------------------.-I---S-----R------.----------------V-------- 958
H1G.SE.93.SE6165 -------------------------I---------TV-.---------S-A-K------N-T---------------------------------------------------------------.-I----S-----------.--------------D-V-------- 954
H1H.CF.90.056 -------------------K----------S-----V-.---------S-A-K------D-Q---------------------------------------------------------------.-I----------------.SN--K---------D-I-------- 956
H1J.SE.93.SE7887 ---------------------A-F-I----------V-.---------SGA-K------D--------------------------------E--------------------------------.-I---------R------.--------------D-I-------P 955
H1K.CM.96.MP535 -------------------------I----------V-.-----T---STV-K-------V----------------------------------------------------------------.------------------.LN--K---------E-I-------- 957
H101_AE.TH.90.CM240 ------------------------------------V-.---------S-A-K------NVQ------------------------------E--------------------------------.-I----------------.--------------D-I-------- 962
H102_AG.NG.x.IBNG -------------------------I----------V-.---------S-A-K------NVT---------------------------------------------------------------.-I----S-----------.I-------------D-I-------- 957
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -------------------------V----------I-.---------STA-K-----------------------------Q--QT--------------------------------------.-I----------------.I-------------D-I-------- 957
H104_cpx.CY.94.CY032 -------------------------I----------M-.-A---P---S-A-K------D-N---------------------------------------------------------------.-I----S-----------.--------------E-I-------- 956
H1N.CM.95.YBF30 --------L----------------I----------V-.---------S---K------N---------------A--------------I-----------------------------T----.-I---------TN--T--.L-V-----------D-I-------- 964
H1O.BE.87.ANT70 -------F----------------------A-----V-.-----P---ST-MK------N-QH---------------A------S--Q---------R--------V------------T----.-I--L-SQ---T------.L-XHK---------D-I-----Q-- 953
H1O.CM.91.MVP5180 ------DF----------------------A-----V-.-----P---S-AMK-----T--QH---------------A------S--Q------------------V------------T----.LI--L-SQ---T------.L--N----------D-I-----Q-- 953
H1P.FR.06.RBF168 -------FL----------------V----A-----V-.-----P---S-A-K-----LN-TH-------------------------L------------------V------------T--D-.-I--M--Q---T------.L-------------D-I-----T-- 953
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ---I---------------------I----S-----VL.-----T---SNA-K------N---K------------------------E------------------S------------T----.-I----------------.L---K---------D-I-----T-- 956
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --------L----------------I----------V-.---------S---K------N-Q-------------A--------------I-----------------------------T----.-I---------TK--T--.L-V-----------E-T-------- 963
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --------M----------------I----S-----I-.---------STA-K------Q-Q---------------------------------------------------------------.-I---------T------.S-V-K-------R-D-I-------- 960
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --------M----------------I----------V-.---------SS--K--------Q----------------------------I----------------------------------.-I--L------TK--Q--.SN--K---------D-I-------- 960
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -------------------------V------------.-----P---SNA-K--------R--------------------------E------------------------------------.-I----------------.L---Q--------KD-I-------- 956
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 -------------------------V----------V-.---------S-A-K------N-Q---------------------------------------------------------------.-I---------R------.S-V-K---------E-I-------- 965
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 --------L----------------I----------V-.---------SN--K--------Q----------------------------I-E---------------------------T----.-I---------TN-----.L-V-----------D-I-----R-- 964
CPZ.CM.98.CAM3 --------L----------------I----------V-.-----P---SN--K--------Q----------------------------I-E-----R---------------------T----.-I---------TN-----.L-V-----------D-I-----R-- 962
CPZ.CM.98.CAM5 --------L----------------I----------V-.-----P---SN--K--------Q----------------------------I-----Q-----------------------T----.-I---------TN-----.L-V-----------D-I-----R-- 958
CPZ.GA.88.GAB1 --------------------------------------.-----P---S-A-K------D-------------------L----------------------------------------T----.-I---------S------.L-V-K---------D-I-----T-- 955
CPZ.GA.88.GAB2 --------L----------------I----------K-.-----T---S-A-K-------------------------------------------------------------------T----.---ML---L--Q------.L---K---------D-I-----S-- 960
CPZ.US.85.CPZUS --------L----------------I----------V-.---------SS-----------Q----------------------------I-----------------------------T----.-I----SEL--DL-----.L-V-----------D-I-------- 959
CPZ.CD.90.ANT ----S--F-----MAD---KS---------S-------.-----A---S-A-K------N-Q--------------------Q--Q----I-----Q-----V---H-------------TP-Q-.-L--L------TQ--N--.L---Q---H-----D-V-----Q-- 957
CPZ.TZ.00.TAN1 -------F-------E---R-----I----------K-.-----P---STA-K------Q-QH-------------------Q--Q--E-------Q-R---I---Y-----------E-T----.LL--LT-N----Q-----.L-V---------A-D-I-----R-- 953
CPZ.TZ.2001.TAN2 -------FL------E---R-----I----------K-.-----P---S-A-K------Q-QH-------------------Q--Q--E-I-E-----X---X---Y-----------E-T----.LL--LT-N---QQ-----.L-V---------A-D-I-----R-- 954
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 -A-----FL------E---K-----I----------K-.-----P---S-A-K------Q-QH-------------------Q--Q----I-E-----R---T---Y-----------E-T----.LL--LT-N---QQ-----.L-V---------A-D-I-----R-- 954
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 -------F----------------------A-----I-.-----P---S---K-----LNVTH-------------------------Q------------------V------------T--D-.-I-ML--Q---T------.L-------------D-I-----T-- 949
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con -------F----------------------A-----I-.-----P---S---K-----LNVTH-------------------------Q------------------V------------T--D-.-I-ML--Q---T------.L-------------D-I-----T-- 949
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con -------F----------------------A-----V-.-----P---S---K-----LNVTH-------------------------Q------------------V------------T--D-.-I-ML--Q---T------.L-------------D-I-----T-- 949
H2A.DE.x.BEN -------F-------Q-S-RQ--L------S---ITHL.-----P---SQE-KMVA--V--E-S--V-----------A--HH--NQ-SRI-E--NTIE-I-L---HCM----R----DMTPA--.LINM-T-EQEIQF--RKN.SNFK--Q----EG-DQ-----GE-- 981
H2A.GW.x.ALI -------F-------Q-S-RQ--L------S---ITHL.---S-V---SQE-KMVA--V--E-S--V-----------A--HH--NQ-SRI-E--NTVE-I-L---HCM----R----DMTPA--.LINM-S-EQEIQF--TKN.L-FK--P----EG-DQ-----GE-- 981
H2A.SN.x.ST -------F-------Q-S-RQ--L------S---ITHL.-----A---SQE-KMVA--I--E-S--V-----------A--HH--NQ-SRI-E--NTVE-I-L---HCM----R----DMTPA--.LINMVTAEQEIQF--AKN.S-L------F-EG-DQ-----GE-- 981
H2B.CI.x.EHO -------F-------Q---RQ--L------S---ITHL.-----A---SQD-KM-A--I--E-T--V----E------A--HH--NQ-DRI----VSIE-V-L--THCM----R----DMTPA--.--NM-T-EQEIQF--TKN.L-F--------EG-DQ-----GD-- 981
H2B.GH.86.D205 -------F-------Q---RQ--L------S---ITHL.-----A---SPS-KMVA--V--E-T--V-----------A--HH--NQ-DRL----VSIE-V-L--THCM----R----DMTPA--.L-NM-T-EQEIQFF-AKN.L-F---Q----EG-DQ-----GE-- 980
H2G.CI.92.ABT96 -------FV------Q---RQ--L----------ITHL.-----A---SQE-KMVA--V--E-A--V--------------HH---Q-DKI----NSIE-I-L---HCM----R----DMTPA--.-INM-T-EQEIQFQ-TKN.S-FK-------EG-DQ-----GE-- 964
H2U.FR.96.12034 -------F-------Q---RQ--L----------ITHL.-----A---SQE-KMVA--V--EHT--V-----------A--HH--NQ-ERI-E--NTME-I-L--AHCM----R----DMTPA--.-INM-S-EQEIQF--SKN.S-FK-------EG-DQ------D-- 977
SMM.SL.92.SL92B -------F-------R---RQ--L----I-S---I-HL.-----A---SQE-KMVA--L-VE-S--V-----------A-DLH---N-DKI-E---SVE-L-L--AHCM----R----DMTPA--.--NM-T-ELE-QY-NS-N.S-F--------EG-DQ------E-- 961
SMM.US.x.H9 ----G--F-------X---RQ--L------S---ITHL.-----A---SQE-KMVA---X-E-T-XV-------X---A--HH--TQ-DRI-E--NSIE-I-L--IHCI----R----DMTPA--.L-NM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK-------EG-DQ-----GE-- 964
SMM.US.x.PGM53 -------F-------Q---RQ--L------S---ITHL.-----A---SQE-KMVA-----E-T--V-----------A--HH--TQ-DRI-E--NSIE-I-L---HCM----R----DMTPA--.L-NM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK-------EG-DQ-----GE-- 964
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -------F-------Q---RQ--L----------ITHL.-----A---SQE-KMVA-----E-T--V-----------A--HH--TQ-DRI-E--NSVE-I-L---HCM----R----DMTPA--.L-NM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK-------EG-DQ--R--GE-- 964
MAC.US.x.239 -------F-------Q---RQ--L----------ITHL.-----A--ASQE-KMVA-----EHT--V-----------A--HH--NQ-DRI-E--NSVE-I-L---HCM----R----DMTPA--.LINM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK-------EG-DQ-----GE-- 968
MAC.US.x.251_1A11 -------F-------Q---RQ--L----------ITHL.-----A--ASQE-KMVA-----EHT--V-----------A--HH--NQ-DRI-E--NSVE-I-L---HSM----R--T-DMTPA--.LINM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK-------EG-DQ-----GE-- 968
MAC.US.x.251_BK28 -------F-------Q---RQ--L----------ITHL.-----A--ASQE-KMVA-----EHT--V-----------A--HH--NQ-DRI-E--NSVE-I-L---HCM----R----DMTPA--.LINM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK-------EG-DQ-----GE-- 964
MAC.US.x.EMBL_3 -------F-------Q---RQHY.----------YLH-YTHS--A--ASQE-KMVT-----EAHLWV-----------A--HH--NQ-DRI-E--NSVE-I-L---HCM----R----DMTPA--.LINM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK-------EG-DQ-----GE-- 962
STM.US.x.STM -------F-------Q---RQ--L------S----THL.-----A---SQE-KMVA-----E-T--V-----------A--HH--TQ-DRI----NTVE-V-L---HCM---KR--L-DMTPA--.L-NM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK-------EG-DQ-----GE-- 964
MNE.US.x.MNE027 -------F-------Q---RQ--L------S---ITHL.-----A---SQE-KMVA-----EHT--V-----------A--HH--NQ-DRI-E--NSME-I-L---HCM----R----DMTPA--.LLNM-T-EQEIQFQ-SKN.S-FK-------EG-DQ-----GE-- 964
DEB.CM.99.CM40 ----------TKIL-----K---L---Q-GA----TQ-.-----P--ISQP-K-----L--EHTT-V------------K-RI--DT-K-I--D--R-E---A--TY-I----R----DM-PI--.L-NM-T-E-E--T--QK-.S-LLG-K----EGAD-T-----T-- 962
DEB.CM.99.CM5 -------FM-TK-LS----K---L---Q-GA---I-Q-.-----P--ISQP-K-----L--DHTT-V------------K-RV--ET-K-I-ED--R-E---A--T--I----R----DMA-I--.L-NM-T--LE-QT--QK-.S-LLGYK----EGAD-T-----T-- 962
DEN.CD.x.CD1 --NA----L-TKIL-----K---L---QI-A---ITKL.-----P--ISQAMQ------N--HTT-V--------I--NK--Q--EV-AL--ED--R-E--LA--TL-L----R--L-DMT-A--Y-NMLNTHLEIQH..T--..P-FS--K----EGA--Q-Q---E-- 982
LST.CD.88.447 -------FMV-----D---KT--H-----CS----QQV.-----P--VSKE-Q-VI--L--EHTT-------------AK--A--Q--ER--ED-QQ-----L--TH-----QR--L--L-PA--.FINM-NA-LE-QY---LN.S--LK-K----QG-D-Q-----Q-- 976
LST.CD.88.485 -I---C-FMV-----D---KT--N-----CS----QQV.-----P--VSKE-Q-VT--L--EHST-------------AK--V--Q--ER--ED-QQ-----L---H-----QR--L--L-PA--.FINM-NA-LE-QY---LN.S--LK-K----QG-D-Q-----QI- 976
LST.CD.88.524 ---M---FMV-----D---KT--N-----CS-----Q-.-----P--VSKD-Q-VT--LS-EHTT-------------AK--V--Q--ER--ED-QQ-----L---H-----QR--L--L-PA--.YINM-NA-LE-QYI--LN.S--LK-K----QG-D-Q-R---Q-- 977
LST.KE.x.lho7 -------FMV-----D---KT-SH-----CS-----Q-.-----P--VSKE-Q-VT--I--EHTT-------------AK--V--S--ER--ED-QQ-----L---H-----QR--L--LTPA--.FINM-NAELE-QY---LN.S--LK-K----QG-D-Q-----Q-- 976
SUN.GA.98.L14 --------MV---L-N-Q-KT--TW----CAM----Q-.-----P--ISKD-E-V---L--QHTT-------------AK--V--Q--SRI-ED-QE-----L--LH-----QR--L--MT-A--.FINM-NA-LE-QY---IN.S--LK-K----EG-D-Q-------- 976
MND-1.GA.x.MNDGB1 -------FMK----T----KK--E------AQ--ISKL.-----P---SQE-ETM---L--EHT--------------NK--Y--EL-EKI-EDCKE-----A--T------QR--L--MT----.--NM-N-ELEYQYQ-N--.S-NL--K--F-EG-DQ-----GI-- 966
OLC.CI.97.97CI12 -A-TG--FLYG-ILR--D-EN-VK-V-R--SQ----I-.-----T--VNQKMQ-V---L--EH-T---W------II-AK-RV--E-L-RI-E--T--E--LA--I------N---Q--GTVA-E.L-NQ-Y--T.QI-YTQNK.F-KFSGYRV-YKNKEGQ-C---E-- 957
WRC.CI.97.97CI14 --------L--KI-S--DAYQ--L-T-Q--S---I-K-.-----T--KSQKMQ-I---L--E--------------I--K-RR--D--HSI-ED--K-E--LA--L------E---L--.-PA--.L-NM-TS-LE-QQT-Q-K.L-FK--Q----TGA-QQ-Q--G--P 980
WRC.CI.98.98CI04 --------L--KI----DAYQ--L---QI-----M-K-.-----T--KSQKMQTI---L--E--------------I--K-RR--E--HRI-ED--K-E--LA--L------E---L--.-PA--.L-NM-TAELE-NQT-Q-K.L-FK--Q----TGA-QQ-Q--G--- 979
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 --------L--KI--T-DAYQ--L-TIQ--------K-.-----T--KSQKME-I---L--E--------------I--K-RV--Q--QRI-ED--K-E--LA--IY-----E---L--.-PA--.--NM-QS--E-NQT-Q-K.F-FK--Q----TGASQQ-Q--G--V 971
MND-2.CM.98.CM16 ------R-L------T---K---H------------HL.-----P---SEK-ATV----Q-EHTT-----------I-AK-HH--Q----------K-E-------L-----------E--P---IVDI-ATDLLT--LQH#f-.Q----------EG-DQQ-----E-I 968
MND-2.GA.x.M14 --------L----------K---H------------HL.-----P--VSEK-ATV----Q-EHTT-------------AK-HH--V--E-------R-E-------L-----------E--P---.-----T---L-TK--QN-.S----------EG-EQ------E-I 970
MND-2.x.x.5440 --------L----------K---H------------HL.-----P--VSEK-ATV----Q-EHTT-V-----------AK-HH-----E-------R-E-------L-----------E--P---.-----T---L-TK-RQN-.S-----Q----EG-DQQ-----E-I 970
DRL.x.x.FAO -------H-----------EK--------------SHL.-----P---SEK-ATV----K-EHTT-V--------------NQ-------I-----K-E-------L-----------E---A--.------S-LL-SK--QN-.L----------EG-DQ------E-V 971
MON.CM.99.L1 --------VW-KIL-R---KC-GIA--E--AM---TQ-.-----P---SQEFE--A---N-HHTT-V-----------N--RQ--ET-KKI--EV-Y-P--LAQ-L--L---------DMAPVD-.FINM-H-ELELQTSNN--.--FSK----F-TGAD-Q-----R-- 964
MON.NG.x.NG1 --------VW-KIL-R---K--GIA--E--AT--IHHV.-----P---SQEFAX-A---N-EHST-V-----------N---QI-TTL-KI--EVQF-S--LAQTLY-L----X----DI-PI--.L-NM-H--LELQHSNN--.--FSK----F-TGAD-S-----H-- 967
GSN.CM.99.CN166 --------VW-RI--Q---RQ--LK--E--AT---THL.-----P--VSKELE------D-QHTT-V-----------N---Q--ET-TKI-EEVTY-E---AQ-CY-----------DMCPT--.--NM-H-ELE-QH-NT-N.S-F-K------QGA----Q---V-- 968
GSN.CM.99.CN71 --------VW-RI--Q---RQ--LK--E--AT---THL.-----P--ISKELE------N-QHST-V-----------N---Q--ET-QKI--EVTY-E---AQ-CY-----------DMCPT--.L-NM-H-ELE-QH-NT-S.S-F-K------QGA--H-Q---V-- 961
TAL.CM.00.266 ----------TKIL-R---R---L---QV-S---ISHL.-----P--VS-EMQ-MV--LK-EHSA-V--------A--NK--Q---T-T-I--EVQY-S---AQ-T--L-Y--R--L-DMCPA-A.-INM-Y-EL--TQ--N--.QNFSD-K----KGA----Q---H-I 965
TAL.CM.01.8023 ----------TKIL-R---R---L---QV-S---IEHL.-----P--VS-EMQ-TA--LK-EHTT-V--------S--NK--Q---T-Q-I--EVQY-S---AQ-T--L----R--L-DMCPA-A.LINM-Y-EL--TT--N--.HNFSD-K----KGA----Q---H-V 966
MUS-1.CM.01.1085 --------MW-KIL-R---RQ--LG--E--SL--ATQ-.-----A--IS-EFE------S-EHTT-V-----------NK--Q--EA-HKI-EEVTY-E---AQ----L---K---V-DL-NA--.-INMLH-ELELQH--Q-K.Y-F--------TGSD-S-----V-- 958
MUS-1.CM.01.CM1239 --------TW-KIL-R---RQ--LG--E--AL---TQ-.-----A--ISEEFG------S-DHTT-V-----------NK--Q--ET-QKI-EEVTY-E---AQ----M---K-----DLA-A--.-INMLH-ELELQH--S-K.S-F--------TGSD-S-----A-- 958
MUS-2.CM.01.CM1246 ------SF-W-RI-SQ---RL--LE-SN--AT--ISQ-.-P---T---SKEFQ-VA---N-QHTT-V-----------NA--Q--ET-HK--EEVTY-E---AQ----L-N-------DMTPT--.L-NMLY-ELEIQQ--NHN.--FSK------RGA--Y-LR--R-- 963
MUS-2.CM.01.CM2500 -------F-W-RI-SQ-N-RL--LE--N--AT--ITQ-.-----T---SKEFQ-VA-----EHST-V-----------NA--Q--ET-NK--EEVQY-E---AQ----L-N-------DMTPT--.L-NMLY-E-E-QQI-NTK...FSK------RGA--S-Q---Q-- 960
SYK.KE.x.KE51 --NT----T-TKILKR------GL---QI-A---I-H-.-----P--ISDAFA-------VEHTT----------I--NK-RQ--ET-N-I-EEV-R-E---A--T--L----------TTPAD-.YINMLY-EL-LQNTHT...Q-FS--K----HGT.SD-Q---S-- 993
SYK.KE.x.SYK173 --NT------TKILKR---D---L--MQI-S---I-Q-.-----P--VSDKFK-----C--EHTT----------I---K-RY--EA-S-I--DVT--Q---A--T--L----------I-P---.YINMLY-EL-LQQNTTS..P-FS-------QGK.NE-----R-- 989
RCM.GA.x.GAB1 -------------------K---H------A----RKL.-----A---S-A-Q-V----Q-EHA--V---------------Q--I--E---E---K-E-------LV-----------------.-I------LA-NK--N--.S----------EG-DQ--R-----I 970
RCM.NG.x.NG411 -------------------K---H------A-----HL.-----T---S-A-Q-D----Q-EHT--V--------------HQ--I----I-----K-E-------L------------------.-I----S-L--TK--N--.S--------F-EG-DQQ-------I 975
GRV.ET.x.GRI_677 -------F-------R---K---H-----LA-----HL.-----P---SQN-A-V---GN-EHTT----------S-----RQ--E--S-I--DC-R-E------TH------------I-SA--.L-NMLT-QLELNT--N--.Q--L--K----EG-D-V-----R-I 979
SAB.SN.x.SAB1C -------F-------Q---KA--H------S---ITQL.-----T---SQQ-A-I---GK-EHT--V---------------Q--E----I--D--R-E---I---H---------------A--.LIN--H-ELE--T--QK-.S----------EG-D-V-------I 989
TAN.UG.x.TAN1 -------FL-----AR---K---K----IIS---ITKL.-----P--VSQE-QTI---GQVEHTT----------S-----RQ--ET-EKI-EDCAF-E---L--CH------------MTPA--.LINM-T-QLEIQHI-T-Q.Q--S--K----EG-E-V-----T-- 976
VER.DE.x.AGM3 -------F-------R---K---K----ILS---ITQL.-----P---SQE-A-M---GK-EHTT-V--------SI-----Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------LTPA--.LINM-T-QLELQH--TK-.Q--L-------EG-D-V----GQ-I 973
VER.KE.x.9063 -------F-------R---R---K----ILS---IVQL.-----P---SQE-A-I---GK-EHTT-V--------S------Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------LTPA--.LINM-T-QLELQT--TK-.Q--L-------EG-D-V-----Q-I 973
VER.KE.x.AGM155 -------F-------R---K---K----II----ITHL.-----P---SQE-A-M---GKVEHTT-V--------SI-----Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------LT-A--.LINM-T-QLEINT--TK-.Q--L-------EG-D-V-----R-I 976
VER.KE.x.TYO1_patent -------F-------R---K---K----ILS---ITQL.-----P---SQE-A-I---GK-EHTT----------SI-----Q--E---KI--DCQYTE---L--CH------------QTSA--.LIN--T-QLEIQH--TK-.Q--L-------EG-D-V-----Q-I 976
COL.CM.x.CGU1 ----CTLFCW-TILKR---E--GRA-I---SQ-E-RQV.-----P--VSQHFK--V--L--AHTT-H-----------QR--DV-RK-KKMK----T-ESK-A---YAL-------L--K-PW--.Q-ERAIIELD-QN-T-LQNQ-FK--KA-WKEH.TGE-Q--GE-V 935
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H1B.FR.83.HXB2 WKGEGAVVIQDNS.DIKVVPRRKAKIIRDYGKQMAGDDCVA....SRQDED...........* 1003
H1A1.UG.85.U455 -------------.-------------------------M-....G-----...........- 1003
H1B.US.90.WEAU160 -------------.---------------------------....------...........- 1004
H1C.ET.86.ETH2220 -------------.----------------------A----....G-----...........- 1011
H1D.CD.84.84ZR085 -------------.---------------------------....------...........- 1004
H1F1.BE.93.VI850 -------------.E--I-----------------V-----....G-----...........- 1005
H1G.SE.93.SE6165 ------------N.E--------------------------....G-----...........- 1001
H1H.CF.90.056 -------------.E-------E------------------....------...........- 1003
H1J.SE.93.SE7887 -------------.E--------------------------....G-----...........- 1002
H1K.CM.96.MP535 -------------.E--------------------------....G-----...........- 1004
H101_AE.TH.90.CM240 -------------.---------------------------....G-----...........- 1009
H102_AG.NG.x.IBNG -------------.---------------------------....G-----...........- 1004
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ------------N.---------------------------....------...........- 1004
H104_cpx.CY.94.CY032 -------------.----------------------N----....G-----...........- 1003
H1N.CM.95.YBF30 ------------G.-----------------------G---....-G---NQEME.......- 1015
H1O.BE.87.ANT70 -----------KG.--------------E-------T-SM-....-G-T-SESVEQPSEIP.- 1010
H1O.CM.91.MVP5180 -----------KG.----------------------T-SM-....N--T-SESMEQPGEIP.- 1010
H1P.FR.06.RBF168 -----------KG.---------------------------....DI-R-SESLE.......- 1004
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -----------QG.E--------------------------....------...........- 1003
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ------------G.-----------------------G---....-G---SQDME.......- 1014
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --------L--QE.E-------------------E-AN-L-....D----N...........- 1007
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --------L--QE.E--------------------------....-----NQNME.......- 1011
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -----------QD.E---------------------A-S--....-----S...........- 1003
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 --------L--KE.-------------------VE-N--L-....D----S...........- 1012
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 ---------K-KE.EV---------------------GSM-....-G---SQNLE.......- 1015
CPZ.CM.98.CAM3 ---------KERE.EV--I-------------------SM-....GG---SQGLE.......- 1013
CPZ.CM.98.CAM5 ---------KE-E.EV---------------------GSM-....G--N--QNLE.......- 1009
CPZ.GA.88.GAB1 -----------QG.EL-------------------------....---N--...........- 1002
CPZ.GA.88.GAB2 ------------G.-------------KH----V-----L-....GG---NQNME.......- 1011
CPZ.US.85.CPZUS ---------KE-E.EV-----------K--------A-SM-....G----S...........- 1006
CPZ.CD.90.ANT ---------K-QE.E------------KE-R-KIEDR-DL-....G--N--...........- 1004
CPZ.TZ.00.TAN1 ---------KEGE.-------------KE-------AGGMD....D--N-T...........- 1000
CPZ.TZ.2001.TAN2 ---------KEGE.-------------KE-------AGSMD....D--N-T...........- 1001
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 ---------KEGE.-------------KE----V--ANSMD....D--N-TQNME.......- 1005
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 -----------KG.---------------------------....DT-G-SESLEQSS....- 1003
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con -----------KG.---------------------------....DT-G-SESLEQSS....- 1003
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con -----------KG.---------------------------....DT-G-SESLEQSS....- 1003
H2A.DE.x.BEN -------IVKVGT.-----------------GRQEL-SSPHLEGAREDG-MACPCQVPEIQNK 1043
H2A.GW.x.ALI ---D---IVKVGT.-----------------GRQEL-SGPHLEGAREDG-VA..........- 1033
H2A.SN.x.ST ---D---IVKVGA.---II--------K---GRQEM-SGSNLEGAREDG-VA..........- 1033
H2B.CI.x.EHO -------I-KVGT.E---I---------N--GGKEL-CSADVEDTMQAR-VAQSN.......- 1036
H2B.GH.86.D205 -------I-KVGT.E-------------H--GGKGL-CSADMEDTRQAR-MAQSD.......- 1035
H2G.CI.92.ABT96 -------I-KVGT.E------------K---GGKEV-SSTNMEDTRQTG-VA..........- 1016
H2U.FR.96.12034 -------L-KVGT.----I------------GGKEL-SSSNLEGAEKVR-MALPDQTPEYNTK 1039
SMM.SL.92.SL92B ---------KVGT.E------------K---GRQEMGSSASMEDQ.................- 1006
SMM.US.x.H9 -------ILKVGT.E------------K---GGKEL-SGSHLEDTGEAR-VA..........- 1016
SMM.US.x.PGM53 -------ILKVGT.E------------K---GGKEL-SGPHLEDTGEAR-VA..........- 1016
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -------ILKVGT.E------------K---GGKEL-SGSHLEDTGEAR-VA..........- 1016

Pol end
p31 Integrase end

MAC.US.x.239 -------ILKVGT.-------------K---GGKEV-SSSHMEDTGEAR-VA..........- 1020
MAC.US.x.251_1A11 -------ILKVGT.-------------K---GGKEM-SSSHMEDTGEAR-VA..........- 1020
MAC.US.x.251_BK28 -------ILKVGT.-------------K---GGKEV-SSSHMEDTGEAR-VA..........- 1016
MAC.US.x.EMBL_3 -------ILKVGT.-------------K---GGKEV-SSSHMEDTGEAR-VA..........- 1014
STM.US.x.STM -------IVKVGT.-------------K---GGKEV-SGSHLEDTREAG-VA..........- 1016
MNE.US.x.MNE027 -------ILKVGT.-------------K---GGKEV-SSSHMEDTGEAR-VA..........- 1016
DEB.CM.99.CM40 --------CKTEVG-----------V-KE---D-DSKVNTQNSNE.................- 1008
DEB.CM.99.CM5 --------CKTEVG-----------V-K----GVDSKTDTQNPSE.................- 1008
DEN.CD.x.CD1 ---------KTQAG--FP---------KP-NAE.SRKGEQNKGMD-ET-I............- 1032
LST.CD.88.447 --------VKEGD.T-FS-------LVK---EGPKDSEGGLHNN..................- 1020
LST.CD.88.485 --------VKEGD.T-FS-------LVK---EGPKDSEGSLDNN..................- 1020
LST.CD.88.524 --------VKEGE.N-FSI------LVK---EGPKDSQSSMDNQ..................- 1021
LST.KE.x.lho7 --------VKEGE.N-FS-------LVK---E.GPK-SESSLDNN.................- 1020
SUN.GA.98.L14 ---------KQ.GEN-L--------LVK---GESSSVEM-G.....................- 1017
MND-1.GA.x.MNDGB1 --------LKYQE.E--I-----C---K---E.SGKNSQ-NLESV.................- 1010
OLC.CI.97.97CI12 -------LLKEGD.KYFS--L-----VKP--VDSSANV........................- 995
WRC.CI.97.97CI14 ------L--ETPEG.-IT-------L-KVWNGEGMDRSSSDKN...................- 1023
WRC.CI.98.98CI04 ------L-VETPEG.-IT--K------KVWNGEGMDRSSSNKD...................- 1022
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ------L-V-TPEG-LLT---------KTWDGKGMDSSTTN.....................- 1013
MND-2.CM.98.CM16 ---------KEGT.-L----------------TVDS-PN-EA....................- 1010
MND-2.GA.x.M14 ---------KEGT.-L----------------TVDSNPHMEDRQETA...............- 1017
MND-2.x.x.5440 ---------KEGV.-L-----------K----TVDSNPHMGR....................- 1012
DRL.x.x.FAO ---------KEGT.-L--I--------K----NVDSHTNMES....................- 1013
MON.CM.99.L1 ---------KTEEG--LT---------KP--TTENVGGDTNQYNLRK--GLAN.........- 1018
MON.NG.x.NG1 ------L--KTDQGEVIT----------P--SKEDVGSKPSAHQIREV-GMAD.........- 1021
GSN.CM.99.CN166 --------V-TQAGE-IT---------KP--EAKTE-VGG-THTNND...............- 1016
GSN.CM.99.CN71 --------V-TQAGE-IT---------KP--EAK-E-VGS-AHTSNDRE-GRMAD.......- 1017
TAL.CM.00.266 --------LRTDEGEVIT---------KP--QALGNKIDLESSKEQDAEMGRDN........- 1020
TAL.CM.01.8023 --------LRTDEGEVIT---------KP--QA-GNKTDLEGSKEQDAEMGRDN........- 1021
MUS-1.CM.01.1085 -R-------KTD-GEVIT---------KP--AKEDVGSKSDTGDLRKE-RLDN.........- 1012
MUS-1.CM.01.CM1239 --------VKTEQGQVIT---------KP--AKENVGSKSNTGDHRKE-GLDN.........- 1012
MUS-2.CM.01.CM1246 ------L--KTKEGE-VT---------K---TRQNV-SEPDSVHVRKE-GLAD.........- 1017
MUS-2.CM.01.CM2500 ------I--KTDQGE-IT---------K---TKENV-SDPNPVYDRKE-GLAD.........- 1014
SYK.KE.x.KE51 ----------TPDQQVIA---------SSD-ERVDSGTHLEITSK-N...............- 1041
SYK.KE.x.SYK173 --------V-TEEG--FA---------T-H-ER-DSGSH-ENDPKTD...............- 1037
RCM.GA.x.GAB1 ----------EETG-L-----------KE--RKDVDSEANLAGRQEEN..............- 1019
RCM.NG.x.NG411 -E---------QE.-L-------C---K---RKEVDRETNMEGRQEES..............- 1023
GRV.ET.x.GRI_677 ---------KEGE.-------------K---ERKTM-SEGSMEGVREANKQMEGDSDLQDQE- 1041
SAB.SN.x.SAB1C ----------EQG.EL-TI--------K----..-L-SQAPLEGNG-TAGEVD.........- 1040
TAN.UG.x.TAN1 ---------KEGE.EL-----------KE--ERKTVG-KTNMEG..................- 1020
VER.DE.x.AGM3 ---------K.GGVEL-EY--------K--EPRKRMG-ESNLEGAGGA-N............- 1023
VER.KE.x.9063 ---------K.EGEEL-I---------K--EPRKRMG-EGNMEGLRGP-NQMAR.NSQILDD- 1034
VER.KE.x.AGM155 --------LK.EGEEL-----------K--EPRKTLG-ETHLEGAGGS-HQMAG.DS.....- 1032
VER.KE.x.TYO1_patent --------LK.DGS-L-----------K--EPKQRVGNEGDVEGTRGS-N............- 1026
COL.CM.x.CGU1 ---------RNSQGTLF-K----V--T-LQYGEDV-SENLLSNGQKEAETVKGMD.......- 991
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Vif start
H1B.FR.83.HXB2 ME.....NRWQVMIVWQVDRMR.IRTWKS..........LVKHHMYVSGKARGWFYRHHYESPHPRI.SSEVHIPLG..DARLVITTYWGLHTGERDWH............................................LGQGVSIEWRKKRYSTQVDPELADQLI 107
H1A1.UG.85.U455 --.....--------------K.----N-..........---------K--Q----------R-S-V.---------..E----VR---------K---............................................--H-------L---------D---H-- 107
H1B.US.90.WEAU160 --.....---------------.------..........-------I-K--K--S-------T----.---------..EGK-----------------............................................-----------Q--------D------ 107
H1C.ET.86.ETH2220 --.....-----L--------K.----N-..........------HI-RR-N--V-----D-R--KV.---------..E---I-K-----Q-------............................................--H-------LRS-N-----G---H-- 107
H1D.CD.84.84ZR085 --.....---------------.-N----..........---Y--HI-K--K--------D----K-.---------..-----V-----------E--............................................-----------R--------G------ 107
H1F1.BE.93.VI850 --.....----L----------.-N----..........---Y-----K--K--S----FQ-R---V.--------E..EVK----------P---E--............................................----------QGK-R--I--G------ 107
H1G.SE.93.SE6165 --.....---------------.----H-..........---------K--------P--A-R---V.---------..--T--V----------K--Q............................................--H-------QR--R---E-D---H-- 107
H1H.CF.90.056 --.....---------------.-N----..........---Y--HI-R----------F--T----.---------..E-----------N----E--............................................----------L-------E-G------ 107
H1J.SE.93.SE7887 --.....---------------.-N----..........---Y--N--K---K-L-----D-N--K-.---------..E-I---------Q-------............................................----------QR--R-----G------ 107
H1K.CM.96.MP535 --.....---------------.-N----..........---Y--HI-K--NR-Y-------R--K-.---------..--E--V------L-------............................................----------L---R---E-D------ 107
H101_AE.TH.90.CM240 --.....---------------.----N-..........-------I-K--KK---------Q--KV.---------..E-----R-----Q---K---............................................--H-------QRK----I--D---K-- 107
H102_AG.NG.x.IBNG --.....---------------.----N-..........---------K--K-------F--R--KV.C--------..-----VR-------------............................................--H------KQ------I--D------ 107
H103_AB.RU.97.KAL153_2 --.....---------------.----N-..........-----I-I-K-----V-K-----RN---.---------..--K---K-------------............................................----A------E--------N------ 107
H104_cpx.CY.94.CY032 -A.....--------------K.----N-..........---------K--K-*--------R--KV.---------..E----VR-----QP--Q---............................................--H-------LR--------D------ 106
H1N.CM.95.YBF30 --.....------V-------K.--K-N-..........---------K--K--Y------TH--K-.-------V-..Q----TV-----T---QS--............................................--H-------LRK-K------M--K-- 107
H1O.BE.87.ANT70 --.....-----L-------QK.VKA-N-..........---Y-K-R-R-TEN-W-------RN--V.--S-Y--V-..V-HV-V------MP----E-............................................--H-------Y-K-K--I---T--RM- 107
H1O.CM.91.MVP5180 --.....-----L----I--QK.VKA-N-..........---Y-K-M-K--AN-R-------RN-KV.--A-Y--VA..E-DI-V------MP---EE-............................................--H------QY-E-K--I---T--RM- 107
H1P.FR.06.RBF168 --.....----------IS-EK.VKA-N-..........---Y-K-R-K-TKN--------XV----.--G-Y--V-..A-II-V------MP--KEEQ............................................--H-X-V---QGK-T--I---T--R-- 107
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --.....-K-------------.-KA-N-..........---Y---KTK--KD--------H-N--V.-------FK.DNSK-I-----A-T----A--............................................--H----Q--MGS-V-----YV--K-- 108
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --.....------V--------.V---N-..........---------K------------TDN-K-.---I-----..E-K---V-----MP---P--............................................--H-------QGI-R--I------K-- 107
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --.....---K-L----I----.-KA-N-..........---Y-I---R-------------EN-KV.---I-----..E-K---V-----TP------............................................--H------KQ-K----I------HM- 107
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --.....---------------.-K--N-..........---------R---N---------NN-K-.---------..E-K---------T----A--............................................--H-------QRS-R--I--D------ 107
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --.....-----Q---------.VK--N-..........---Y---R-K--KN-------DGTN--M.A-QIY--IN..Q-K-IV------MP------............................................--H--A----ERG--------T--R-- 107
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 --.....---K------I----.VKA-N-..........---------K-------------EN-KV.---I---V-..--K---V-----MP------............................................--H-------Q------I------H-- 107
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 --.....------V--------.VK--N-..........---Y---RTK---K---------SN--V.---I----E..K-K--V------MP--HE--............................................--H-------YGS-R--I---M--R-- 107
CPZ.CM.98.CAM3 --.....---L-----------.VKA-N-..........---C---KTK--KD---------S--KV.---I---IE..K-K--V------MP-QHA--............................................--H-------CGS--------M--K-- 107
CPZ.CM.98.CAM5 --.....------V--------.-K--N-..........---T---RTK--KK---------DN-KV.--------D..T-K--V------T--QHA--............................................--H-------CGS-K------T--R-- 107
CPZ.GA.88.GAB1 --.....---------------.-K--N-..........---Y-I-R-K-----------DH-N-KV.A--I---FR.DYSK-IV----A-SP---A--............................................--H----Q--LGS-V-----FT--R-- 108
CPZ.GA.88.GAB2 --.....S--------L-----.----N-..........---F---K-K-----------D--N-KV.-------IR..--KI-VC---N-MP--QP--............................................--H-------QRT-R--I--QT--R-- 107
CPZ.US.85.CPZUS --.....-----L---------.VKA-N-..........---Y---R-K--K----------TN--V.N------ID..K-KI--I-----K---QA--............................................--H-------QGT-K--I---M--K-- 107
CPZ.CD.90.ANT -.............I-------.-NI---..........-----IWETKVLKP-K------ND--KK.GE------PTL-KK--V-VF---QC---P--............................................--H-------CGK-I------T---M- 101
CPZ.TZ.00.TAN1 --.....-----QV--MI----.L---T-..........-----IFTTKCCKD-K------TDT-KR.AG-I----T.ERSK--VLH----AC---P--LGHG........................................I-L....---QGK----I---T----- 108
CPZ.TZ.2001.TAN2 --.....-----QV--MI----.L---N-..........-----IFTTRCC-E-K------TDV-KR.AG-I---IT.GK-KI-VLH----AC---P--............................................--H--GL---QGK-C--L---T----- 108
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 --.....-----Q---MI----.L---N-..........-----I-TTKCCKE-K------TDV-KR.AG-I----T.EKSK--VLH----AC---P--............................................--H--GL---QGK-C------T----- 108
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 --.....----------IP-E-.VKA-N-..........---Y-K-RTKQ-KQ--------AVN--V.--G-Y--V-..P-EIIV------MP--KEEQ............................................--H--G----QGK-I--L---T--RI- 107
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con --.....----------IP-E-.VKA-N-..........---Y-K-RTKQ-KQ--------AVN--V.--G-Y--V-..P-EIIV------MP--KEEQ............................................--H--G----QGK-I--L---T--RI- 107
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con --.....----------IP-E-.VKA-N-..........---Y-K-RTKQ-KQ--------AIN--V.--G-Y--V-..P-EIIV------MP--KEEQ............................................--N--G----QGK-I--L---T--RI- 107
H2A.DE.x.BEN --...EDRN-I-VPT-R-PGRM.EKWHAL..........VKYLKYRTKDLEEVRYVP--KVGWAWWT.C-R-IF--Q....GKSHLEIQAYWNLTPEKGWLSSHA......................................VRLTWY....TEKFW-D-T-DC--I-- 109
H2A.GW.x.ALI --...EGKS-I-VPT-R-PGRM.EKWHSL..........VKYLKYRTKDLEKVCYVP--KVGWAWWT.C-R-IF--Q....GRSHLEIQAYWNLTPEKGWLSSYA......................................VRITWY....TEKFW-D-T-DC--S-- 109
H2A.SN.x.ST --...EGK--IAVPT-R-PGRM.E-WHSL..........IKYLKYRTGDLEKVCYVP--KVGWAWWT.C-R-IF--K....GESHLEIQAYWNLTPEKGWLSSYS......................................VRLTWY....TEKFW-D-T-DC--S-- 109
H2B.CI.x.EHO --...EEKN-IAVPT-RIPCRL.E-WHSL..........IKYLKYRTKDLQQVSYVP--KVGWAWWT.C-R-IF--K....EGAHLEVQ-YWNLTPERGFLSSYA......................................VRLTWY....ERSFY-D-T-DV--R-L 109
H2B.GH.86.D205 --...EEKD-I-VPT-RIPGRL.E-WHSL..........IKYLKYRTGELQQVSYVP--KVGWAWWT.C-RIIF--N....KGAWLEVQ-YWNLTPERGFLSSYA......................................VRLTWY....ERNFY-D-T-DV----L 109
H2G.CI.92.ABT96 --...EEK--IAVPT-RIPGRL.EKWHSL..........IKFLKFKTKDLQKAVYVP--KVGWAWWT.C-R-IF--T....KEAHLEIQ-YWNLTPEKGWLSQYA......................................VRLTWY....TRKFY-D-T--T----L 109
H2U.FR.96.12034 --...EEKN-I-VPT-R-P-RL.E-WHSL..........IKHL#YNTKELQKVCYVP--KVGWAWWT.C-R-IF--K....KGSHLEVQAYWNLTPEKGWLSSYA......................................VRLTWY....TRGFW-D-T-DC----L 108
SMM.SL.92.SL92B --...EGK--VAVP--RIS-RIVE-WHSC..........IKF-KYKTRELEKACYVP--KVGWAWYT.A-R-IF--E....EGSHLEVQVYWNLTPEKGWLSSYA......................................VRITWY....SEKFW-D-T-DV----A 110
SMM.US.x.H9 --...EEKN-I-VPT-RIPGRL.EKWHSL..........IKHLKYNTKDLQKACYVP--KVGWAWWT.C-R-IF--R....DEAHLEVQ-YWNLTPEXGWLSTYA......................................VRITWY....SRNFW-DAT-DY--T-L 109
SMM.US.x.PGM53 --...EEKN-I-VPT-KIPGRL.EKWHSL..........IKYLKFRTKDLQKACYVP--KVGWAWWT.C-R-IF--R....DESHLEVQ-YWNLAPEKGWLSTYA......................................VRITWY....SRKFW-D-T-DY--T-L 109
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 --...EEKN-I-VPT-RIPERL.E-WHSL..........IKHLKYNTKDLQMACYVP--KVGWAWWT.C-R-IF--R....DKTHLEVQ-YWNLTPEKGWLSTHA......................................VRITWY....SRNFW-D-T-DC--T-L 109

Vif start
MAC.US.x.239 --...EEK--IAVPT-RIPERL.E-WHSL..........IKYLKYKTKDLQKVCYVP-FKVGWAWWT.C-R-IF--Q....EGSHLEVQ-YWHLTPEKGWLSTYA......................................VRITWY....S-NFW-D-T-NY--I-L 109
MAC.US.x.251_1A11 --...EEK--IAVPT-RIPERL.E-WHSL..........IKYLKYKTKDLQKVCYVP-FKVGWAWWT.C-R-IF--Q....EGSHLEVQ-YWHLTPEKGWLSTYA......................................VRVTWY....S-NFW-D-T-NY--I-L 109
MAC.US.x.251_BK28 --...EEK--IAVPT-RIPERL.E-WHSL..........IKYLKYKTKDLQKVCYVP-FKVGWAWWT.C-R-IF--Q....EGSHLEVQ-YWHLTPERGWLSTYA......................................VRITWY....SRNFW-D-T-DY--I-L 109
MAC.US.x.EMBL_3 --...EEK--IAVPT-RIPERL.E-WHSL..........IKYLKYKTKDLQKVCYVP-FKVGWAWWT.C-R-IF--Q....EGSHLEVQ-YWHLTPERGWPSTYA......................................VRITWY....SRDLLDRCNTR-CRHFS 109
STM.US.x.STM --...EEK--I-VPT-RIPGRL.E-WHSL..........IKHLKYNTKELSKACYVP--KVGWAWWT.C-R-IF--Q....GEAHLEVQ-YWNLTPEKGWLSEYA......................................VRITWY....TRNFWSD-T-DC----L 109
MNE.US.x.MNE027 --...EEK--IAVPT-RIPERL.E-WHSL..........IKYLKYKTKDLQKVCYVP--KVGWAWWT.C-R-IF--Q....EESQLEVQ-YWNLTPERGWLSTYA......................................VRITWY....SRNFW-D-T-DY--I-L 109
DEB.CM.99.CM40 --.....KT-I-RLTHKIPMNKLD-WCSA..........IKREKYKTKELDTVQWIH-FELRNSYYT.QTKIVF-IT....KEGGVVVEL-WCLTPEKGWLPTMA......................................VAIAW....ET-TWK-ELT-D---H-- 108
DEB.CM.99.CM5 --.....KE-I-RLTHKIPVNKLDKWCSA..........IKRGKYKTKELQAIKWIH-YELRRAFYT.QTKIVF-VT....EEGKVVVEIFWSLAPEKGWMPSMA......................................V-ISW....EQTGWQ-ELT-D---H-- 108
DEN.CD.x.CD1 -QN..LGRENRTKEWIVRLTYK.....IGETKLEHWMST-KSIIYKTNELKGTVIIP-FRITWEWYT.MTKI----R.....AAYMEVKLYWHLTPEKGYLSQVA......................................ISIAY.VHLSTGW.A-E---VT--EI- 117
LST.CD.88.447 --....RDQRI-RVAYITT-.............SLVEKF-DIRRAHKETQNDWVSLHGTGVGWEFYT.YNNIV---E.....TGTLVVRCYAHLAAGRGWISQWA......................................VSIEW....IYGN-Q-EI--I--N-M- 105
LST.CD.88.485 --....RDQRI-RVA-ITT-.............NLIEKF-DIRRAHKETQVDWVSLHGTGVGWEFYT.YNKIV---E.....IGTLVVRCYAHLAAGRGWISQWA......................................VSIEW....IYGN-Q-EI--I----M- 105
LST.CD.88.524 --....RDQRI-RVA-ITN-.............SLVEKF-DIKRNHSES-NDWVSLHGTGVGWEFYT.YNKLL---D.....TGTLVVRIYAHLAAGRGWISQWA......................................VSIEW....IYGN-Q-E---I----ML 105
LST.KE.x.lho7 --....RDQRI-RVA-ITT-.............SLIEKF-DIVRLNTEA-ENWVGLHGTGVGWEFYT.YHKLV---E.....SGTLVVRIYAHLAAGRGWISQWA......................................VSIEW....VYRD-Q-EI--I----M- 105
SUN.GA.98.L14 --ENPPQW--WDERE-EDR-QYK-VRIVWLIDRIAVEKF-DLRR-HRET-DDWVSMYGTGTGWEWYT.YNKII--VT.....YGTVVVRIYGHLTPAKGLINQWG......................................CSMEW....IYNS-Q-EI--LV---M- 122
MND-1.GA.x.MNDGB1 --....RVERI-RLT-K-SS....QRIEKWHWLVRRQMAWATANNEEGCWWLYPHFMAYN-WYTCSK.VVIIINRD.......IRLIVRSYWHLQIEVGCLSTYAV...................................SIEAVVR.PPPFE-EWC-EIT--V--H-- 118
OLC.CI.97.97CI12 --.......-IAVPMYR............LNNGQVEHVKFMAKLA-KFWGYHWIWQNCYKYPREWWT.HGKIY--VP.....GGEIEITLYWHIRHGKGLQNSGGV.....................................NFKYIV....GISWM.YLT--YV-FMV 103
WRC.CI.97.97CI14 --.....KE-IGVPLIRIS.............KGKFRRWTYYIANLIKAGQANFLWGSWHAAAECFT.RHI-K--IQ....GHWEMQIRCYWNLSPEKGWMDTMGF.....................................NIRM-Y....EN-WE-FIM-SE-NKI- 106
WRC.CI.98.98CI04 --.....KE-IGVPLIKIS.............KGRFKRWAYWIAHLMQN-KASFLWGTWHTQAECFT.RYLLR---Q....GHWELQIRCYWNLAPEKGWLDTMGF.....................................NIRM-Y....EN-WE-FIM-SE--VM- 106
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 --.....KE-IAVPLIK.............ISKGRFRRWSYWIAELIQE-QARFLFGSWHVHAECFT.RHI-R---Q....GHWEMQIRCYWNLAPEIGWIDTLGF.....................................NIRM-W....ENKWE-FITVK---V-- 106
MND-2.CM.98.CM16 --.....KQ-I-IPT-KL--H.........AVERWNSLVKYHKYKGEKHLDKWDLKA-FQC-.GWWT.H-QKY---E....EDEQIIITI-WNLTPEKGWLSTYA......................................MTIEY....KFTN-Y-HI--QT--RM- 108
MND-2.GA.x.M14 --.....KQ-I-IPT-RI--R.........QLEKWNSLVKYHKYKEEKHLDKWELFH-FQC-.GWWT.H-QKI--FK....DGSKIIITA-WNLTPEKGWLSQYA......................................ITAEY....N-GD-Y-HI--VT--RM- 108
MND-2.x.x.5440 --.....KQ-IAIPT-EDR........QDVKLRDWNSIVKYHKYKGEKHLENWQL-P-FQC-.GWWT.H-QKK--FK....DGSKIIITV-WNLTPEKGWLSQYA......................................FTVEY....Q-EN-F-YI--VT--RI- 109
DRL.x.x.FAO --.....KM-I-IPT-R-E.........RYMVERWNSLCKYHK-KGEKYLE-WHYAP-FQC-.GWWT.H-QWT--FK....DKSKIVVTV-WNLTP-KGWLSKYAI.....................................TIEHI.....QEKFC-LI--TT--RI- 108
MON.CM.99.L1 -A...PRKM-V-TPTNIISESKMD.WL...........IRCTKWHILT-S-PFVYVH-YQLHNQRFS.QNKIKL--DLGITQEGESWATY-E.ITIY-DLTNVGPSALSPTVYNKQAYTIEWVYWMQKVER...VPLDPVW..NPNPRDR-V.RTW-A-HLT-D--N-IV 147
MON.NG.x.NG1 -A...PRKM-V-SP-HIRSERWME.WL...........IRATKYNIYT--VPFVYVH-YQLTHQRFS.QCKIKL--E.MGITQXXEQWATYXEITIL-DXTNVGPASLSPSVKWKQAYIIEWVYWRQPRVPQQEGVVDRVWFPSPRRPDR-IDRVW-A-YLT-DV---I- 153
GSN.CM.99.CN166 --.RQRQKM-V-QPIQIMTERKVD.WL...........LRATK-HIW---TPFVYVH-YQLQHQRFT.QNKIRLAMDTRK..VGEEVEATYIEITIL-DTTSHGPASLSRSTYYQQAVIIEWVYN..................RSKLGAR-GDIIW---NLT-GV-M-I- 136
GSN.CM.99.CN71 --.RQRQKM-V-QPIQVMTERKVE.WL...........IRATK-HIW---TPFVYIH-YQLQHQRFT.QNKIRLA-DTRQ..VGEEVEATYIEITIL-DTTSHGPASLSRSTYYQQAVTIEWVYN..................RSKLGAR-TDITW---NLT-DV-M-I- 136
TAL.CM.00.266 -D.....KL-VTRLT-K-P-N-MQ-WVGT.........IRFHI-KTK.YLQKLIWVH-FQLRHASYT.QAKWIL--EEK-T-VEYL-ITQYWCLAP-HGYTSDWD..................................TISIEWSVSD-VRDE-V-A-E-T-NV--H-- 120
TAL.CM.01.8023 -D.....KL-VTRLT-K-P-N-MQ-WVGT.........IRYHMYKTK.YLQKLIWVH-FQLRMASFT.QAKWIL--EEKEN-VEYI-ITQYWCLAP-KGYTSDWD..................................TISIEWSVSDVTLDA-V---ELT--V--H-- 120
MUS-1.CM.01.1085 -A...PRKM-V-SPIQETSERKID.WI...........IRATKYYIL--R-AFTYVH-YQLYHQRFS.Q-KIR---TQ.NT-ESGAVESTYIELTVL-DVTNVGPASCSKSTWWKQSFILEWVYL..................RRHPQDR-QDYIW---YLS-T--MRI- 135
MUS-1.CM.01.CM1239 -A...PRKM-V-SPIQETTERKMD.WI...........IRATK-HIF---TPFVYVH-YQVQHQRFS.QNKIKLA-TQ.NTLESGE-EVTFIEITVL-DVTNVGPASLSKSTYWKQSYILEWVYM..................RKGPRDR-RDYVW-H-YLT--I-MKI- 135
MUS-2.CM.01.CM1246 -A...PGKM-I-SPIQYMSERKMD.WL...........IRCTK-YIF----PFTYVH-YQLQHQRFT.QNKIK---SI.NRIEGGP-ETTYIEITILLDVTNVGPASLSRSTYWQQSYILKWRYI..................RAAPQNR-IDMVH-E-FL---VTM-I- 135
MUS-2.CM.01.CM2500 -A...QRKM-I-TPIQFMTER-MD.WL...........IRCTK-HIL----PFSYIH-YQVQHQRFT.QNQIK---TI.KK-EEDKVESTYIQITIL-DVTNVGPASLSKSTYWQQSYILEWVYV..................RAAPQDR-VDMVW---YL-----M-I- 135
SYK.KE.x.KE51 --.....KE-I-VLT-KLHPNQID..........KMQHI-KV-KYKSKQLEKATYKH-YQITWEWWT.RAQWE--V-.....QGVLIIKFY-NLTPEKGLLRTEG......................................V-LIWA.HPSGW..--E-T-QT--A-V 108
SYK.KE.x.SYK173 --.....KE-I-VPT-RMTPRQID..........RLQHIIKT-KYKSKELEKATYKH-YQIEWQWYT.YCQWT--V-.....DGTIWITFY-NLAPERGWLHMQG......................................IRIQYQ.WNQWN...-DLT-AV--R-- 107
RCM.GA.x.GAB1 -A....EKM-I-RPI-R---RKIE.........QWHSLVKYHQYKGKKAAKEWEYVP-FKVPWGWWS.H-------E....EGSKLKITTYWNLTVEKGWLGTYG......................................V-IL....-I-GD-V-D-F-WT--S-- 110
RCM.NG.x.NG411 -AEKRWIE-PIWKVDRRKVEQW.HSLV-YHQYK............GKKEAKDWEYVP-FKVPWGWWS.R--------....NNTKIKVTTYWSLTIEKGWLGTYG......................................V-IAYIDNRCDPC-F-DI--TV--K-V 114
GRV.ET.x.GRI_677 --REKQWIVRV-WR-SERQIS-.W-GIVTYKIRNK..............QLPWEYRH-WQVQWQFWT.Y-QFI---S....KDDYIEVNIY-NLTPERGWLSSHG......................................V-LSYY..HQ-G.-K-E---GT--RM- 109
SAB.SN.x.SAB1C --K..HWIVRPLWK-TGGQQE-.WTS............LVKY-MHVSKQCVHWRYTP-TKIRWNWYS.YQ-WV---K....DGALIKVTNYWHLTPEKGWLETYA......................................T-I-Y....S-GEWF-EL--WT--HI- 108
TAN.UG.x.TAN1 --REKLWVTRLTWR-S...............GEHIDKWKGIVKYHMRNRLQDWTYLM-YQCGWAWYT.C-RFL----....GEGKIVVDCYWHLTPEQGWLSTYA......................................VAISF..-NWQNT-K-E-T-DV--HM- 110
VER.DE.x.AGM3 -NQEKEWVMRVTWK-PEELITK.WQGIVRYWMRT..............R-LDWKYRM-YQITWAWYT.M-RYE----....QHGSIHVDLYWHLTPEKGWLSTYA......................................E-IQYL.SN-DPW-R-EL--AT--S-- 111
VER.KE.x.9063 -NQEKEWVMRVTWK-SGDLITK.WQGIVKYWMTK..............RNLKWQYMM-YQINWAWYT.MCRYI--I-....LEGEIQIDCYWHLTPERGWLSTYA......................................I-IQYL.GAVG.NFR-EL--AT--GM- 110
VER.KE.x.AGM155 -SQEKHWVMRLTWK-QEEVITK.WQGIVRYWMNK..............RNLKWEYKM-YQITWAWYT.M-RYV---P....GSGEIHVDIYWHLAPKQGWLSTYA......................................V-IQYV.SLVNDK-R-EL--NT--SM- 111
VER.KE.x.TYO1_patent -NPNKEWVMRVTWK-PGDLITK.WQGIVRYWMRQ..............RNLKWNY-M-YQITWAWYT.M-RYV--I-....KHGEICVDLYWHLTPEQGWLSTYA......................................V-IQYV.SNLESK-R-EL--AT--SI- 111
COL.CM.x.CGU1 --KMWAVRICYP-GKRKPKPL-.EWIK.................KQFPECQYYYLGKTESPEWWTE.GKI-FYLGS.....AIKLSIIYLGTLTPDRY-............................................R-PP--Y-LQIGKWE-DLSWQQ-VGYM 102
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H1B.FR.83.HXB2 HLYYFDCFSDSAIRKALLGHI..VSPRCEYQAGHNK......VGSLQYLALAALIT.....PKKIKPPLPSVTKLTEDRWNKPQK.........TKGHRGSHTMNGH......................................* 192
H1A1.UG.85.U455 --H------E----R-I--Q-..-R-----------......---------K--V-.....-TRA-------K------------.........-R-----R-L-R-......................................- 193
H1B.US.90.WEAU160 ---H-----E----N-I---L..-I-----------......---------T----.....-----------K------------.........-------------......................................- 193
H1C.ET.86.ETH2220 -MH-----AE------I--YR..-----D-------......---------T---K.....---A-------S--V--K------.........-R-R--N------......................................- 193
H1D.CD.84.84ZR085 -M------A-------I----..-------------......---------T---A.....---R-------K----------RQ.........---R---------......................................- 193
H1F1.BE.93.VI850 -I-------E------I---R..I----N-------......---------T---A.....-E-T-------Q--V--------E.........-R-----------......................................- 193
H1G.SE.93.SE6165 --H-------------I--Q-..------------Q......---------KV-V-.....S-RSR-------E-A---------.........-R---ENP-----......................................- 193
H1H.CF.90.056 -MH------E------I--RV..-R---N-P---KQ......--T------T--VA.....-----------R--V---------.........-R-----------......................................- 193
H1J.SE.93.SE7887 -MC-------------I--Q-..-----D-------......---------T---R.....--RR-------Q--V---------.........-T---E-------......................................- 193
H1K.CM.96.MP535 -I-------E--V---I---R..------C------......---------T--VA.....-RRP---V---K--V---------.........-R-----Q-----......................................- 193
H101_AE.TH.90.CM240 --Q--G----------I--QV..-RR----PS----......---------K--T-.....--R-R------.EI----------.........R.---ENP-----......................................- 191
H102_AG.NG.x.IBNG -----N----------I--E-..-R-----------......---------N--VA.....-T-T-------R--A----KE---.........-R-----RP----......................................- 193
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ---------E----N-I---R..---S---R-----......------------R-.....-----------------------R.........--D-------S--......................................- 193
H104_cpx.CY.94.CY032 -MH------E------I---R..-------------......-------------S.....---T-------K--V---------.........-R-R-ENQI----......................................- 192
H1N.CM.95.YBF30 --H-----TA----Q-V--RP..-L-----P---KQ......--T------T-WVG.....A--R----------------EH--.........MQ----NPI----......................................- 193
H1O.BE.87.ANT70 --H--T--TA--V---I--QR..-LTK---PT--SQ......--T--L---R-VVK.....ARSR-------Q---------HLR.........IRDQLK-PS----......................................- 193
H1O.CM.91.MVP5180 --H--T--TE------I--QR..-LTK---L---SQ......--T--F---K-VVK.....V-RN-------QR---------W-.........IRDQL---S----......................................- 193
H1P.FR.06.RBF168 --H--Q------V-R-I--DR..-LNK---S---SQ......-----F---KVVVG.....KV-R-------QI--K-I-S---R.........---RQE--L-S-CYKP...................................- 196
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -SQ-----A-----R-I----..-E---A-RE--RQ......--T--F---K--VK.....E-RLR------A--------T--R.........----PEN---S--......................................- 194
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --------TA----Q-V--RP..-I-K---P---KQ......---------I-WVG.....VQ-RR---------------RH--.........I-D------T--L......................................- 193
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -----N--AE------I--RV..------FP---K-......--T-----IS--LQ.....RQPTR------S--A------S--.........--------I-S--......................................- 193
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --------AE------I--Q-..-------PT----......---------ST--K.....S-PRR------R--A-----NS--.........-RD-K-N-I----......................................- 193
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --H-----TAT---N-I-EKA..-L-K--FPE--S-......------W--KQ-VK.....T--NR------A--A--------R.........-RD-QE-PMSS-C......................................- 193
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 --H-----AE------I--Q-..------FP---T-......--T-----IS--LK.....R-PK-------S--A-------R-.........----KE-------......................................- 193
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 --H-----AA------V--TQ..-V-K---P---QQ......---------K-WVG.....VE-KR------A--A------H--.........IRDQQE-------......................................- 193
CPZ.CM.98.CAM3 --Q-----AA------V--KQ..-Y-K---P---QQ......---------R-WVR.....VG-K----------------RH--.........IRV-QE-------......................................- 193
CPZ.CM.98.CAM5 --H-----AA------V--KQ..-Y-K---PT--QQ......X--------R-WVG.....VQ-KT-----IX--A------Y--.........-R--QEN----X-......................................- 193
CPZ.GA.88.GAB1 -SQ-----AET---R-I--QL..-A-----KE--RQ......-----F---K---S.....ERRHR------A---------H-R.........--V-QENL-R---......................................- 194
CPZ.GA.88.GAB2 -C------AA--V-R-I--E-..-TKV--FPR--PQ......-Q------IVQVVK.....T--K--------I-A---------.........-RDQQENL--S--......................................- 193
CPZ.US.85.CPZUS --------TA------V--RP..-I-K---PT----......-----F---K--VG.....QS-RR----------------C--.........---QPEN---S--......................................- 193
CPZ.CD.90.ANT -Q---P----Q-V-Q-I--ER..ILTY-H-KK--SQ......--T-----FCKILEF.RGY--GPRRQF--LSI---------RR.........MR---ENQ...........................................- 186
CPZ.TZ.00.TAN1 -TR--T--AAG-V-Q-I--ER..ILTF-HF-S--RQ......--T--F--FRKVVESQDKQ--GPRR---------------HRT.........-T-R-EN--LS-C......................................- 199
CPZ.TZ.2001.TAN2 -TR--T--TAG-V-Q-I--ER..ILTF-HF-T--RQ......--T--F--FKKXXEIQYKK-QGPRR---------------H-R.........IT-PK-N-I---C......................................- 199
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 -TR--T--AAG-V-Q-I--ER..ILTF-HF-T--RQ......--T--F--FKKVVETQYKK--GPRR---------------H-R.........-T--K-N-----C......................................- 199
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 -----Q--TE--V---IV-EK..LLYK-N-P---SQ......--T------R--VG.....KVRVR--F---Q--AA-T--RS-Q.........MR--KEN-S----......................................- 193
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con -----Q--TE--V---IV-EK..LLCK-N-P---SQ......--T------R--VG.....KVRVR--F---Q--AA-T-SRS-Q.........MR--KEN-ST---......................................- 193
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con -----Q--TE--V---IVXEK..LLCK-N-P---SQ......--T------R--VG.....RVRVR--F---Q--AA-T-SRS-Q.........MR---E--S----......................................- 193
H2A.DE.x.BEN -ST--S--TAGEV-R-IR-EK..LLSC-N-PQA-KAQ.....-P-------VVVQ.QNDRPQR-GTARKQWRRDHWRGLRVAREDHRSLKQGGSEPSAPRA-FPGVAKVLEILA...............................- 216
H2A.GW.x.ALI -GT--S--TAGEV-R-IR-EK..LLSC-N-PQA-KSQ.....-P---F---VVVQ.QNGKPQRNSTTRKQWRRDYRRGLRVAR-DSRGLKQRGGESPAP-A-FPGVAKVLEILA...............................- 216
H2A.SN.x.ST -ST--S--TAGEV-R-IR-EK..LLSC-N-PQA-KYQ.....-P---F---VVVQ.QNGRPQRDNTTRKQWRRNYRRGLRVAR-DGRSHKQRGSEPPAPRAYFPGVAKVLEILA...............................- 216
H2B.CI.x.EHO -GS--SS-TANEV-R-IR-EK..ILSH-N-PSA-TGQ.....-P---F---RVVQEGKDGSQGESTTRKQRRRNSRRGIRMARDNIRTSQQSSSQSLAQ-TYFPGLAEVLGILA...............................- 217
H2B.GH.86.D205 -GS--S---ANEV-R-IR-EK..ILSY-N-PSA-EGQ.....-P---F---RVVQEGKNGSQGESATRKQRRRNSRRSIRLARKNNNRAQQGSGQPFAPRTYFPGLAEVLGILA...............................- 217
H2G.CI.92.ABT96 -GS-----TAGEV-R-IR-EQ..ILSC-N-PTA-KRQ.....-P---F---QVVQ.KGHGSKGESXTRKQRRGDNRRGIRMARKNSXRDQQDSSQSFTQ-AYFPGLAKVLGILA...............................- 216
H2U.FR.96.12034 -GS--S--TAGEV-R-IR-EQ..LLSC-NFPSA-RQQ.....-P---F---R--QDG.R.SKRENPTRKFRRRNCRRGFQLARKNCERYQQGSSATSSQ-TYFPGLAKVLAILA...............................- 214
SMM.SL.92.SL92B -ST--P--AAH-V-Q-IR-EQ..-LSY-G-AVA-HSS.....-Q---L---KVVLQNDR.PKG-NPTRKQWRRNNRRGLRMVT-YSGGPESNSS-TPTKRVNFPGLEKVLGILGR..............................- 218
SMM.US.x.H9 -GT--P---EGEV-R-IR-EK..LLSC-KFPKA-KNQ.....-P-------TVVSHV..XSQGEXPTWKQWRRNXRRGXRLAT-NXRRNKQGSSESFAX-ANFPGLAKXLGILA...............................- 215
SMM.US.x.PGM53 -GT--P---EGEV-R-IR-EK..LLSC-KFPKA-KNQ.....-P-------TVVSHV..RSQREDPTWKQWRRNNRRGIRMAK-NSRRNKQGSSESLAE-ANFPGLAKVLGILA...............................- 215
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -ST--P---EGEVQR-IR-EK..LLSC-KFPKA-KNQ.....-P-------TVVSHV..RSQREDPTWKQWRGNNRRGFRMAK-NSRRNKQGSSKSPAE-ANFPGLAKVLGILA...............................- 215

Vif end
MAC.US.x.239 -ST--P--TAGEV-R-IR-EQ..LLSC-RFPRA-KYQ.....-P-------KVVSDV..RSQGENPTWKQWRRDNRRGLRMAK-NSRGDKQRGGKPPTK-ANFPGLAKVLGILA...............................- 215
MAC.US.x.251_1A11 -ST--P--TAGEV-R-IR-EQ..LLSC-RFPRA-KYQ.....-P-------KVVSDV..RSQGENPTWKQWRRDNRRGLRMAK-NSRGDKQRGGKPPTK-ANFPGLAKVLGILA...............................- 215
MAC.US.x.251_BK28 -ST--P--TAGEV-R-IR-EQ..LLSC-KFPRA-RYQ.....-P-------KVVSDV..RSQGENPTWKQWRRDNRRGLRMAK-NSRGDKQRGSKPPTK-ADFPGLAKVLGILA...............................- 215
MAC.US.x.EMBL_3 CIALISL-TAGEV-R-IR-EQ..LLSC-KFPRA-RYQ.....-P-------KVVSDV..RSQGENPTWKQWRRDNRRGLRMAK-NSRGDKQRGGKPPTK-ADFPGLAKVLGILA...............................- 215
STM.US.x.STM -GT--P--TAGEV-R-IR-EK..LLSC-RFTKA-KNQ.....-P-------KVVEHV..RSQRENTARKQWRRGNRGSIRVAT-NGRGHKPRGSKPSTE-TDFPGLAKVLGILA...............................- 215
MNE.US.x.MNE027 -ST--P--TAGEV-R-IR-EQ..LLSC-RFPRA-KNQ.....-P-------RVVSYV..RSQRENPTWKQWRRDNRRSLRMAK-NSRGDKQRGSKPPTK-ADFPGLAKVLGILA...............................- 215
DEB.CM.99.CM40 --R--P---QQ-V-Q-IR-E-..LLQQ-QQYHRGPEG...KGPP----I--RVAVKHGKVPTLTPTTFHLKNNTHDKA-VAAGHARSKRGSPKTFHQR-TIWSLESLCRLTRPTRLDGRTSMGCIGH..................- 231
DEB.CM.99.CM5 --R--P---QQ-VTQ--K-EK..LLQQ-QQYHRGPEG...KGPP-------RTAVKYGKVSTLTPTTFHIKNSTNDKASTTTSHAGSKRGSFKTLHKR-VMGSLESLCRPSCPTRLDRRTSMGGVSN..................- 231
DEN.CD.x.CD1 -KDH-S--TRQ-V-Q--R-EV..-LST-ARKKA-YHP..RTGP-REPPSLQYIVLQAAIRYG-VTTITPT-ISFKNGRNHS-AATGSSMGYHRGG-KTLQQRRDHWNMGSLLVITSAPTLDRRTSHGSRRHRFHKNHAERNMEAL- 259
LST.CD.88.447 -CK--N---TRD-----W-EK..IMAF-AMPT--K.....GC-L---F-C-RQ-QHVQNKAA-ESRKTSRGLWATKGAMGSMASRHHGGNKRGGQTPFPRNNFGPSLRILCQQYRVRGESLHEIHYHSK................- 228
LST.CD.88.485 -CK--N---TRD-----W-EK..IMAI-AMPT--K.....GC-L---F-C-RQ-QHVQSKAA-ESRKTSRGLWTTKRAMGSMVSRHHGGNKGGGQTPFPR--FGPSLGILCQQYRVRGGSLHEIHYHSK................- 228
LST.CD.88.524 -VK----WVHRD-VR-IR-EK..ILHS-KMPT--K.....GC-L-----C-RQ-QHVQTKTAAQPRKAPRGLWSSKRAMGSMASRHNGGNQGRGKTPFPR-NFGPSLGILCQQYRVRRGGLHEIHHFS.................- 227
LST.KE.x.lho7 -YK--N--IQRD--R----ER..ITMC-Q.PL--K.....GC-L---FIC-RQ-QHVQAEAA--SRETTRGLWTTKGAMGSVVSRHHGGNKRGGKTPFPR-NVGPSLAILCRQYRVRRGGLHEIHHPSQ................- 227
SUN.GA.98.L14 -FK----WTSRC--R-M--EK..ILHE-RN-VA-K.....GL-L---F-C-RV-HGQQERASRTATRRRGATERAICTMAGRYHGRNQGRSGKAFPSSNSCPSLAILCGLYRVRKGRVYESNHFAQ...................- 242
MND-1.GA.x.MNDGB1 --HFY---M---VM--IR-EE..-LKV-RFP---KA....QG-L---F-C-RVIYGPEER*ASIRRSRTSQ..RAIQSVASRYYGGNKGRSKKALPS-YPKCSIRILCAKHRE................................- 223
OLC.CI.97.97CI12 --V--A-WTQ------I--MP..DHRY-QLET--L.....G.-L---L---R-VRNGRK.................SS-GSGATQGATGGLGERHN-RNYCRGKKALSQGVIGPSFSILCSKTYQ....................- 204
WRC.CI.97.97CI14 -SQH-E-WTQNVV-NTIRTGKIN-IDA-Q-HK--A.....G.-LT--T-C-QV-QHEQL......QRAGAFRRTS-NS-GPSRYARALCNGKTAFPKGSPCKSISLLLSTERV................................- 208
WRC.CI.98.98CI04 -SQHV--WTQNVV-DTIRSGRLDIRNA-Q-HK--A.....G.-LT--T-C-QV-QHEQL......QGTSTYRRTS-NS-GPSRYARTLCNGKTAFPKGSPCKSISLLLATEKL................................- 208
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 -SQH-E-WTQ--VKNTIRQGYLHPIDS-K-HQ--L.....G.-LT--A-C-Q--QHEQL.....R-RKA-NRRTPGNT-GSSRYARAVCHGKTAFPPGSPCKSISLLLATEKL................................- 209
MND-2.CM.98.CM16 -WK-LP--TEQ---Q----KR..LTV.-YFHW--K.....GK---------LSYTAYCNNGRRGPRD-RR-RRGGSKYLVG-ISGENQSGGKITLPPRVPFPSLERMHRTLA.................................- 213
MND-2.GA.x.M14 -WE--P--TAA-V--V-Y-ER..IVA.-YSPW--K.....GQ--T--L---R-Y-KFCRNGR-STRGTTGGRRSG-RTVAG-IIGTSEQRGSITLPPRVPFPSLEHLCRTLA.................................- 213
MND-2.x.x.5440 -GE--P--T-Q------F-ER..LVA.-YFPW--R.....GQ--T--F---Q-YLRGRKHGREGTRGARR-RRGR-GAMAGNVTGENQPGGPVTLPPRVPFPSLEHMCRTLA.................................- 214
DRL.x.x.FAO --E--P--T-Q---GV---YR..IQA.-YFPR--K.....GQ---------Q-H-KYLKHGR-TVSGESS-GANGSRRGRVRRMATEESLKNQPGGSITLPPRVPLPSLEHLHGALP............................- 218
MON.CM.99.L1 -TH--A--QQLDV-R-IR-EK..LLGQ-QHL-T-Y.....PK--TPLT-EKL-FLALVRYGATPT-SSA-LDLPDGSH-KTG-TGRHLGAKRRSP-TLLKGRAPWHLGTGNGAAC..............................- 256
MON.NG.x.NG1 -TR--S--QA-DV-R-IR-EA..XLGN-HHIQT-Y.....NK--TPPT-EKL-FLACFKYGKCTTE-SSTLDLPRGSH-ARRSAGRHMGPKRGGPXALLKGRAPWHLGSGH..................................- 258
GSN.CM.99.CN166 -GK--P--QNED--R-IR-EQ..ILGN--HPEA-LQ......--TP-T-EQL-FFAYVKHYG-NPTQSSYALAQPKGAHNHGYRSKRSVGNKRGGRETLLKGRAPWNLA....................................- 238
GSN.CM.99.CN71 -TR--P--QNEDV-R-IR-EQ..LLGY-DHPEA-PQ......--TPHT-ERL-FFAYVRYYG-NPTKSPSTLDQPKGAHNHGSCSKRHVGNKRRGRKTLLKGRAPWNLA....................................- 238
TAL.CM.00.266 -TK--P--TA--V-Q-IR-EV..LLAV-GVRHKGR.....DTPP---F---T-AVRYGKVATQSSSTADLQTHSN-KASAR-AHERSSRRNAYTLHKR--HWSLESLCRIASRP...............................- 228
TAL.CM.01.8023 -TK--P--TA--V-Q-IR-EV..LLAV--VRHKGR.....DSPP---F---KVAVRHGKVATQSSSANNIKAHTN-KSSIR-THERSKGRDAHTLHKR--HWSLESLCRVTSRA...............................- 228
MUS-1.CM.01.1085 -TQ--S--YSQD-PRVIR-QH..TLGD--HPDA-T-......--PPPS-QVL--LALKKH..G-LA-QP--ALA-QSGPNHHAPGTRSHVGSKRRGRKTLFQRRAPWNLE...................................- 236
MUS-1.CM.01.CM1239 -THH-S--YSQD-PRVIR-QP..PLGD--HPGA-T.K.....--PPPT-QVL--L-LKKH..G-STTQPQTSMA-QSGPNYHAAGPTGHVGPKRRGRKTLFQRRAPWNLE...................................- 236
MUS-2.CM.01.CM1246 -TH--S--QQRD-QR-IR-EQ..LLRK--HIKT-YPK.....--TPLS-EKL-FFAYIKHTNGASASKS--LMAKSSNAN-YGSGASRPVGTKRRGRKTLLQRQAPWNLG...................................- 239
MUS-2.CM.01.CM2500 -T-H-S--QEQD-IR--R-ER..ILGI-QH-TA-LPK.....--TPPS-EKL-FFAYIKQGDGATPSKS--PMAKPPGTN-HGAGTKRHVGSKRRGRKALLQGRAPWDLGPSHGAPSRP..........................- 248
SYK.KE.x.KE51 -SQ--P----R-VQQ--R-EK..LTSH-WNFHKEQ.......-L-------QKYLSKDGTGFLQSL-AAARG-TILHSKKCQLGRGRSNKCHCQSRTGSPRSMQAFYSGRNIWSLESMLRGGSRSRRNTHHGLD...........- 234
SYK.KE.x.SYK173 -NF--P--TAR-VNQ-VR-EL..LTSH-WTPHTDQ.......-P-------QVYL.KDGGGFLQSL-ACARN-MVLHSKKCRVDP.KRDQCHCKGRTGSDRSIQAFYSSRNIWSLESILK.....RR....GRD...........- 222
RCM.GA.x.GAB1 -KI--P--T-R---QS---EK..-LV.-AF-G--R.....DQ--T--F--IQ-WAKSQLDRYGRKS-RG-HWGWRSRVPALATGHARKGQLGSQVTLSSRV-FPSVAHLCGTLA...............................- 217
RCM.NG.x.NG411 -NQ--P--T-K---Q-I--EQ..-LL.-GFEK--R.....DQ--------IK-WARQQLKDGRGQRKSARGPHWGWRC-VCPLASQNANRSQLRSQVALS-RVHFPSVAYLCGTLA.............................- 223
GRV.ET.x.GRI_677 -----N--T-R--QQ-IR-EK..YTW.-TFKE--KGQ.....-Q---L---V-YTNGIRKRS-RTFTRMAGNLGSRQGAMGRMATRHAQGSKRRSQKALWNEHA-PSMELLCRGGKET...........................- 220
SAB.SN.x.SAB1C -WS--P--T-R-VQQ-IR-EK..YLW.-KH-V--QPT...GQ-P-------RVYTNGLRRVAPTSRRGSSQGSPQESQ-RDTRMARNMGFAQRAVRRMAPR-VTGPQFRGPVPLPKESPFPSLVEYCGRTSH.............- 235
TAN.UG.x.TAN1 -CH--P--T-R--QQ-IR-ES..FLW.-T-KE--VAENHWGQ-R---F---TVYTDFLRNGRR-RFQGKKTRMVRNLGSQQGAVGRMIKRHGSR-QSGSTTPFWERTPLPSMELLSGRRGKEWGTNDRKGL..............- 239
VER.DE.x.AGM3 -TH--T--TER--------QR..FTF.-QFPE--K-T...GQ-P-------L-HQNGLRQRSQRS-TGGTRN....MGFEQGAVGRMAKRHARRYQSGSQDAFWARAPVPSMELLSGGGRKESHSHARKGL..............- 233
VER.KE.x.9063 --H--S--TER--Q--IR-ER..FVF.-QFPE--KTT...GK-P-------L-HQNGIRERSQRKQARRSRD....LGSKQRTMGRMAKGHVRRSQSGSQITFWQRAPLPSLELLSGGRRETGSPNDGEGL..............- 232
VER.KE.x.AGM155 -CH--T--T-R--QQ--R-NR..FIF.-QFPG--KLT...GQ-P-------L-HQNGLRKRSQRGETRRTRN....LGSQQGAVGRMAQRYGRRNQQRSQTAFWPRTPIPSMELLSGGRGETGKTHSGKGI..............- 233
VER.KE.x.TYO1_patent -GH--N--KER--QQ--R--R..FVF.-QFPE--KST...GQ-P-------L-HQNGLRERS-RG-TRRSRN....LGSKQGAVGRMAKRYVTRSQPGGEAAFWERTPVPSMELLSGGRRKTWYSHDGKGLQIL...........- 236
COL.CM.x.CGU1 -IIRGK-VRIEEEARKAIRGL..PWNP-DF-V--L.....G.-LK--E-C-L--REKERTHQ-MRVLKGT-HGCR-R....................................................................- 172
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Vpx start Vpx end
MAC.US.x.239 MSD..PRERIP..PGNSGEETIGEAFEWLNRTVEEINREAVNHLPRELIFQVWQRSWEYWHDEQGMSPSYVKYRYLCLIQKALFMHCKKGCRCLGEGHGAGGW.RPGPPPPPPPGLA* 112
H2A.DE.x.BEN -T-..----V-..----------------E--I-AL---------------------R---------A--T-------M---I-T-F-R--T-W--DM-RE-LEDQ----------V- 114
H2A.GW.x.ALI -AN..---TV-..----------------D----AL---------------------R---------Q--T-------M---MYT-FM---T---G---P---.-S----------V- 113
H2A.SN.x.ST -AG..---T--..----------------D----A----------------------R---------I--T-------M---M-I-S-R--T---G---P---.-S----------V- 113
H2B.CI.x.EHO -.-..----V-..--------V-------ET-L-HL--V---------------K--A--RE-----I--T-------M---M-I-FA---G--R----P---.-S------------ 112
H2B.GH.86.D205 -.-..----V-..----D---V----A--E--IT-L--V------------------A--RE-----I--T-----L-M---M-V-YT------Q----P---.-S------------ 112
H2G.CI.92.ABT96 -.-..----X-..-E--D-----------E--XT----I--------------R-------------A--T-----L-M---M-V------T--QK---P---.-Q------------ 112
H2U.FR.96.12034 -G-..------..----E---V----S--E---RD---A--Q---------------Q--R------E--T--------------------Q-------P---.-S----------I- 113
SMM.SL.92.SL92B -T-..------..----------------HN---AL-QT--Q-----------R-C----V----Y----A----VQ-M---M-Q-FR---T-R----SQ---.-T------------ 113
SMM.US.x.H9 -XX..---X--..-------XX--X-D--H--X-----A-----X--------R-X-------M---V--T-X----------------------GE------.-------------- 113
SMM.US.x.PGM53 ---..------..-------------------------A--------------R------R--M---E--T-------------V---R-------E------.-S------------ 113
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ---..------..---------E-----------G---A------------------------M---E--T--------------------------------.-T------------ 113
MAC.US.x.251_1A11 ---..------..------------------------------------------------------------------------------------------.-------------- 113
MAC.US.x.251_BK28 ---..------..------------------------------------------------------Q----------M------------------------.-------------- 113
MAC.US.x.EMBL_3 ---..------..------------------------------------------------------SNX................................................ 66
STM.US.x.STM ---..------..-------A-E------H----D------------------R------------PG------------------S-R--------------.-------------- 113
MNE.US.x.MNE027 ---..------..------------------------------------------------------------------------------------------.-------------- 113
MND-2.CM.98.CM16 -AE.....GA-EI-EGA--...VDLNT--E-SL-K--Q--RL-FHP-FL-RL-NACI-H---RHQR-L--A-----L-MN--M-T-MQQE-P-RSG.-P.....-.-...-----MV- 100
MND-2.GA.x.M14 -AE.....-A-EA-QGA--...VGLEQ--E-SL-QV----QL-FHP-FL-RL-NTCV-H---RLRRTLN-A-----L-M---M-V-MQQ--P-RSG.-S.....-.-...-------- 100
MND-2.x.x.5440 -AE.....-A-EA-EGA--...VGLEQ--ETSL-R-----RL-FHP-FL-RL-NTCV-H---RHQR-LD-A-----L-MH--MYT-MQQ--P-RNG.RPR......-...-----M-- 100
DRL.x.x.FAO -AERQSV--A-AE-MGA--...V-LE---Q-SLLR--Q--RL-FHP-FL-RL-NTCM-HY--ALQL-FT-S-----L-L---M---FQQ--S--QGR-PPPLRPAGDRL-----PP.- 114
RCM.GA.x.GAB1 -AE.....-A-..EVPT-AGEAEFQPWLRDMLEKVNLEA.RL-FHP-F--RL-RTCV-H---VHQR-LE-AA----L-M-----I--QT--SQR...--PNPR.AV-ERITIL--M.- 105
RCM.NG.x.NG411 -AE..G---V-..EAPT-AGDVEF-PWLHRMLT-VNLEA.RL-FHP-F--RL-RTCV-H---RL-R-LE-AG----L-M-----I--QS--SQR...--Q-QAREA-ERIQIL--M.- 109
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Vpr start oligomerization H(S/N)RIG motifs Vpr end
amphipathic α-helix frameshift in HXB2

Vpr end in HXB2

H1B.FR.83.HXB2 MEQA.........................PEDQGPQREPHNEWTLELLEELKNEAVRHFPRIWLHGLGQHIYETYGD........TWAGVEAIIRILQQLLFIH#FRIGCRHSRIGVTR.....QRRAR.NGASRS....................* 96
H1A1.UG.85.U455 ----.........................----------YA-*A--------H-D------Q----------N----........--E----------------.-----Q-----IIP.....G--G-.------....................- 96
H1B.US.90.WEAU160 ----.........................----------Y------------S--------V---S-----------........--T----------------.-----------I-P.....-----.------....................- 97
H1C.ET.86.ETH2220 ----.........................----------Y---A--------Q--------P---N---Y-------........--S----L--T----M---.-----Q-----IL-.....-----.------....................- 97
H1D.CD.84.84ZR085 ----.........................-A--------Y------------S------------S---Y-------........-------------------.-----Q-----I-P.....-----.--S---....................- 97
H1F1.BE.93.VI850 ----.........................-G--------Y---A--I--------------P----------N----........--E----------------.-----------IVP.....---V-.------....................- 97
H1G.SE.93.SE6165 ----.........................----------Y---A-----------------L----------N----........--E----------------.-----Q-----I-P.....R--V-.D-PG--....................- 97
H1H.CF.90.056 ----.........................---------------------I----------V---Q------N----........--V----L--T--------.-----Q-----I--.....---V-.--P---....................- 97
H1J.SE.93.SE7887 ----.........................---H------YH--------------------P---S---Y--S----........--E----------------.-----H-----IIP.....---G-.------....................- 97
H1K.CM.96.MP535 ----.........................----------N------I-----R--------P---N------T----........--E-L--------------.-----H-----IIP.....---G-.--S---....................- 97
H101_AE.TH.90.CM240 ----.........................--#f------Y---------------------P--Q----Y--NN---........--E-------M------V-.-----Q-----IMP.....G--G-.--TG--....................- 95
H102_AG.NG.x.IBNG --R-.........................----------S------------H--------P---------------........--E--K-----------V-.-----Q-----IIQ.....G--G-.---G--....................- 97
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ----.........................----------Y------------S--------V---S---Y-------........-------------------.-----Q-----IIQ.....R----.------....................- 97
H104_cpx.CY.94.CY032 ----.........................----------N---------------------P----------N----........--E----------------.-----Q-----I-P.....---RG.R-W-Q.....................- 96
H1N.CM.95.YBF30 --R-.........................---A------Y---A----------------------------N----........--E----------------.Y----Q-----I-P.....-.-R-.--T---....................- 96
H1O.BE.87.ANT70 ----.........................--N---AK--F---A--------A--------P---A---Y-------........--V--M-----------T-.Y----Q-----INP....RG-GR-.--S---....................- 98
H1O.CM.91.MVP5180 ----.........................L-N---A---F------------E--------P--QAC--Y-------........--E--M-----------T-.Y----Q-----ILP.SNTRG-GR-.--S---....................- 101
H1P.FR.06.RBF168 ----.........................------P---F---M-QT-----A-------IQ---S------N----........--E--T---------I---.Y----H-----ILPPS...R-GR-.H-P---....................- 99
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --H-.........................------P---Y---A--I--D------K-Y--S---Q------T----........--E--------------V-.--V--H-----IIP.....---RA.---N-P....................- 97
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ----.........................----------Y---A-----D-----L-----P-------YF-N----........--E-------T--------.Y----Q-----I-P.....-.-R-.------....................- 96
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ---V.........................----------Y---A--V-----Q--------P---Q---Y--D----........--E--Q-------------.Y----Q-----I-P.....---R-.D--N--....................- 97
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---L.........................----------Y------I-----R--------D---Q------T----........-------------------.Y----H-----INI...NQ---R-.---N--....................- 99
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ----.........................------S---YEQ-L-DT---I-Q--------P---A--E--------........S----Q-----------V-.-----H-----INP.....---R-.D-TN-A....................- 97
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 ----.........................----------Y--------D---Q--------Q---D------N----........-------------------.Y----Q-----ILP.....-G-R-.--SN--....................- 97
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 ----.........................------A---Y---A-----------------A----------D----........-------------------.Y----Q-----INP......G-R-.------....................- 96
CPZ.TZ.2001.TAN2 ----.........................--NH------Y---L-DT---I-Q--M-----SV-Q-V-NWV-AIH--........S-E--QEL-----RAI-T-.Y-H--V-----S.......................................- 84
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 ----.........................---H------Y---L-DT---I-Q--------PI-Q-V-NWVFTIH--........S-E--QEL-----RA--T-.--H--V-----S.......................................- 84
CPZ.TZ.00.TAN1 ----.........................-N-N------YT--L-DI---I-Q---K----PI-Q-V-NWVFTI---........S-E--QEL-K---RA--T-.Y-H--I-----S.......................................- 84
CPZ.CM.98.CAM3 ----.........................------P---Y---A-----------------A-------F--D----........-------------------.--L--Q-----IIP.....G.-R-.------....................- 96
CPZ.CM.98.CAM5 ---I.........................------P---Y---X--I-----T--L-----P---R---Y-------........--I----------H---V-.--L--Q-----ILX.....E.-R-.--T--X....................- 96
CPZ.GA.88.GAB1 ----.........................------P---YQ--A--T--------------P---Q---F--D----........--V----------H-----.--L--Q-----ILP.....---RS.--SN--....................- 97
CPZ.GA.88.GAB2 ----.........................------AG--Y---A--I--D-----------P---Q---L--NN---........--E----------H---V-.-----Q-----IE-.....---R-RD-SY--....................- 98
CPZ.US.85.CPZUS ---V.........................------A---Y---A-DV-----E--L-----P--Q----Y--S----........--E----------------.Y----N-----ISLARRTP-.GR-.--S---....................- 101
CPZ.CD.90.ANT ----.........................-Q-E------M---L--T---I---------QPT-QH--NWV-AN---........S-R--QVL-IL--KA--T-.Y-H--A-----HGP.............RR-.....................- 89
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 ---I.........................-T-E------F------M-----Q--------P---Q----V-D----........--E--T--------VI-V-.Y----H-----ILP...PSR-GR-.--PN--....................- 99
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con ---I.........................-T-E------F------V--X--Q--------P---Q----V-D----........--E--T--------VI-V-.Y----H-----ILP...PSR-GR-.--PN--....................- 99
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con ---I.........................-T-E------F------------Q--------P---Q----V-D----........--E--T--------VI-V-.Y----H-----ILP...PSR-GR-.--PN--....................- 99
H2A.DE.x.BEN -TE-PTEFP....................---GT-R-DLGSD-VI-T-R-I-E--L---DPRL-IA--YY-HNRH--........-LE-AREL-KT--RA--V-.--A--NR----*--RR...TPCPAAPTPRAMH...................- 105
H2A.GW.x.ALI -TE-PTEFP....................-AGM--HQGARD--VI-V-R-I-E--L---DPRM-IA--GY--TRH--........-LERAREL-NA--RA--M-.--A--GR--V-Q--GR...NPLSAIPTPRNMQ...................- 106
H2A.SN.x.ST -TE-PTESP....................---RT-P---GD--VI-T-R-I-*--LK--DPRL-IT--NY--ARH--........-LE-ARGL-----RA-LL-.--A--GR----QP-GR...NPLSAIPTPRGMR...................- 105
H2B.CI.x.EHO -AE-VPEIP....................---KN-----WEQ-VVDV---I-Q--LK--DPRL-TA--NF--NRH-N........-LE-AGEL-KL--RA--L-.--G--Q-----QPGGG...NPLSAIPPS.......................- 102
H2B.GH.86.D205 -AE-APEIP....................--NEN-----WE--IG-I---I-Q--LK--DPRL-TA--NF--SRH--........-L--AGEL-K---RA--L-.--A--Q-----QSGGG...NPLSTIPPP.......................- 102
H2G.CI.92.ABT96 -...AEEIP....................---EA-----WD--VV-V---I-E--LK--DPRL-TA--NY--DRH--........-LE-AGEL-K---RA--L-.--GD--C----GNAGG...NPLSTIPPSRGVF...................- 103
H2U.FR.96.12034 -....AEIP....................---GA-----GD--VR-I-----E------DPRL-TA--NY--NRH--........-LE-AGEL-K---RAI-L-.--G--------SS-GG...NPLTTVPPS.......................- 98
SMM.SL.92.SL92B -.....EHA....................---ETNP---WD--IRDV-----E--LK--DPRL-TA--NYV-D----........-IE-AGE--K---KA--L-.--H--T-----QP-GP...NPLGSIPS-RDVL...................- 101
SMM.US.x.H9 -....TERP....................---EA-----WD--XV-V---X-E--LNX-DPRL-XA--NY--DRH--........-LE-AGEL-----GA----.--G--------QSGGX...NPLSTIPPXRGVL...................- 102
SMM.US.x.PGM53 -....TERP....................---EA-----WD--VVKV---V-E--LK--DPRL-TA--NY--DRH--........-LE-AGEL-----RA----.--G--A-----QS-GG...NPLSTIPPSRGVL...................- 102
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -....AERP....................---EA-----WD--VV-V---I-E--LK--DPRL-TA--NY--DRH--........-LE-AGEL-----RA----.--S--A-----QS-GG...NPLSTIPPSRAML...................- 102

Vpr start Vpr end
MAC.US.x.239 -....EERP....................--NE------WD--VV-V-----E--LK--DPRL-TA--N---NRH--........-LE-AGEL-----RA--M-.--G--I-----QPGGG...NPLSAIPPSRSML...................- 102
MAC.US.x.251_1A11 -....EERP....................--NE--*---WG--VV-V-----EG-LK--DPRL-TA--N---NRH--........-LE-AGEL-----RA--M-.--G--I-----QPGGR...NPLSAIPPSRSML...................- 101
MAC.US.x.251_BK28 -....EERP....................--NE------WD--VV-V-----E--LK--DPRL-TA--N---NRH--........-LE-AGEL-----RA--M-.--G--N-----QPGGG...NPLSTIPPS.......................- 98
MAC.US.x.EMBL_3 ................................................................................................--RA--M-.--G--N-----QPGGG...NPLSTIPPS.......................- 34
STM.US.x.STM -....THRP....................---E------WD--VV-V---I-Q--L---DPRL-SA--NY--DRH--........-LE-AGEL-K---RA--M-.--G--------QPGGG...NPL-TIPPTRGVL...................- 102
MNE.US.x.MNE027 -....EERP....................---E------WD--VV-V-----E--LK--DPRL-TA--NY--DRH--........-LE-AGEL-K---RA--M-.--G--N-----QSGGG...NPLSTIPPSRSML...................- 102
DEN.CD.x.CD1 -A...................................-TTQRQLQ-AVWDITE--RK--SKEEIT-IWD-CWSLPALPHWTEGQVMA-A-IDF---M-KEIWK-.Y-V--F-REAERV-HY...PNIRPLRPRREEP...................- 99
LST.KE.x.lho7 -SRQR................QQRSPERP---F--P---WGQ-LADTM--I-E--R----EVM-AQVS-YCVDST-S........EEEACMKF-TLVNRA--L-.LP.T-PSYA.AAR..AGTAHPTEAAPRPNEGDIQRGSD.............- 115
SUN.GA.98.L14 -AS..................RREPVEQP---E--P---FAQ-LADTM--IRD--E----AAIVAQVL-YCADST-S........EKE-CMRA-TL-NRA----.LP.M-PSYIRIRSGSGNVNP-PPTRPRPGQGDIRRGLQD............- 117
MND-1.GA.x.MNDGB1 -....................GQKRDEQVS-----P---Y-Q-LADTM--I-E--RK---L-I-NAVSEYCVQNT-SE.......EE-CEKF-T.LMNRAIWV-.LAQ--DGTFRERR...........PQLPPSGFRPRGDRL............- 105
LST.CD.88.447 -SRTR................QQRSPEKP---F--P---WGQ-LADTM--I-E--R----ETI-AQVSEYCVSST-S........EEKACMKF-T-VNRA----..LPT-PSYAAAR...AGTAHPTEAAPRPTKRDIQRGRY.............- 115
LST.CD.88.485 -SR-R................QQRSPERP---F--P---WGQ-LADTM--I-E--R----EAI-AQVSEYCVSST-S........EEEACMRF-T-VNRA----..LPT-PSYAATR...AGTAHPTEAAPKPTERDIQRGRY.............- 115
DEB.CM.99.CM40 --RYPPSHP....................-HFTSRTIPMTRLGLQQAMQD-NE--LK--T-EE-F-VWN-CVDLPAQPDWTGEQAWA-S-IDY-K-V-KM-WL-.L-EA-F-REREA.....TRGYP.NIRPLTGRNREVRDGE............- 118
DEB.CM.99.CM5 --RYPPSHP....................-HFTSRTVPMTRLALQQAMQD-NE--LK--T-EE-W-VWN-CVDLPAQPDWTGEQAWA-S-IDY-K-V-RM-WL-.L-EA-F-REREA.....TRRYP.NIRPLTGRNREVRDGE............- 118
LST.CD.88.524 -SRQR................QQRSPERP---F--P---WAQ-LADTM--I-E--R----EAI-AQVSEYCVSST-S........EEEACMRF-TLVNRA-YL-..LPQ-PSYAAAR...AGTAHPTEAAPRPTGRDIQRGHY.............- 115
OLC.CI.97.97CI12 -AE...RVP.....................-----P---LED-VRDTM--IIV--K-----EL-VRVFLFCAQRHIND.......EMSTSLLF--L--RA--Q-.Y-N--PGVELRRNP.HRRSEGMQE...........................- 97
WRC.CI.97.97CI14 -QE...CLP.....CRPCAYRSCNMSNSRE.QAPSGGP-PIPED-LGMQ--FAM-KQ----EV-VRVFLYCSQQREYE.......EVPTMHYFH-V--RG--M-.LTQ--PKQQEKREQQFQRAEQLY-NLERTAGDQGEVEQRDLISL.......- 133
WRC.CI.98.98CI04 -QE...CLP.....CRPCAYRSCNMSNSRE.QAPTGGP-PTPED-LGMQ--FAM-KL----EV-VRVFLYCSQQRNYE.......EGPTMHYFH-V--RG--M-.LTQ--PKQQEKREQQFQRAEQFF-NLERAAGDQGEVEQRDLISL.......- 133
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 I*E...CLP.....CRPYVCRPCNMSNSGR-RPPTGGPQAIPED-LGMQ--FAM-K-----EV-VRVFLYCSQQRNYE.......EQ-TMHYFH-V--RG-YL-.LIQ--PKEKENRE-DFQRAEQFY-NLERASGDQGGVEQRDLISL.......- 133
MND-2.CM.98.CM16 --....QPP.....................--EA-----Y---LIDT-A-VQE--LK--D-RL--AV-SW--K----........-LE--RQL-S---KA-SM-.Y-Y---E----QEGGGC..YPLRSFPRSDNPL...................- 102
MND-2.GA.x.M14 --....QPP.....................--EA-----Y---LIDT-A-IQE--LK--D-RL--AV-SW-------........-LE--QKL-TL--RA--L-.--H---E----QEGGK..YNPLRSFPRPNNPL...................- 102
MND-2.x.x.5440 --....QPP.....................--EA---G-Y-K-LVGT-A-IQE--LK--D-RL--AV-SWV--QQ--........-LE--QQL-S---RA--L-.--Y---G----QEGGRY..NPLRSFPSPNNPL...................- 102
DRL.x.x.FAO --....RPP.....................--E--P---YD--LVDT-V-IQE--LK--D-RL--NV-SWV--R---........SLE--HQL-IL--RA--L-.--Y--QE--L-.PAGRW..NPFRTFPR-NQQL...................- 101
MON.CM.99.L1 -V...................................PIERQALQAAIW--NE--LK--S-EE-R-IWEQVT-LPA-PAWNADQAWA-CAIDYT-WV-TI-YR-.Y-E--Y-RYAEQI-RYPVLRPMRGTAPGPT-SVPQADPDNPRRPSRYRMDE- 121
MON.NG.x.NG1 NKVGTPPTLEKLAFLACFKYGKCTTEPSSTL-LP#VVPIERAALQAAIWD-NE--LX--SKEE-R-IWDQVT-LPA-PGWNADQAWA-XAIDYT-RV-TXI-R-.M-D--Y-RHAR-X-RYPXLRPLRGTAPGPT-SVPHADPERPLHPSRYHHDE- 155
GSN.CM.99.CN166 --RIPPSHP....................MPWLSRRVPTTMAIAQNA-W-INE--EK--S-DE-R-IWHDVT-LPA-PDWTVDQAAI-CAIDY-.RV-T---R-.-KD--F-RVNLS.GRYPAIRPSRGTAPPDSNSVSHADPEQPRRPSRYRMDE- 134
GSN.CM.99.CN71 --RTPPSHP....................LPWISRRVPTTMAVAQSAMW-INE--EK--S-EE-R-IWHDVT-LPA-PDWTVDQAAI-CAIDYV-RV-T---R-.--D--F-RYNRIV-RYPVIRPLRGTAPPDSNSVPHADPEQPRRPSRYRMDE- 136
TAL.CM.00.266 --RLPPSHP....................LPLTSRLIPTPRPQLER-MR-VRD-MLI--T-DEVI-VWN-CV-LPA-PDWTGEQAWA-S-IDFA-KGN-M-LL-.-QQ--Y-EQQRR-PHYPNIRPLSGRGERTMQ....................- 116
TAL.CM.01.8023 --RLPPSHP....................LPITSRLIPTPRAQLER-MR-VRD-MLI--T-EEVI-VWN-CV-LPAEPDWTGEQAWA-S-IDFA-KGNEM--L-.-QQ--F-EQQRR-AHYPNIRPLSGRR.NTMQ....................- 115
MUS-1.CM.01.1085 --SLPPSHP....................APWHSRVVPTTMRQAQ-AMW-VNE--EK--S-EE-R-IWNEVT-LPA-PDWTVDQAAI-CAIDYV-RV-T-V-R-.--D--Y-RYNR-M-RYPTIRPLRGTQPPPSNSTPNADPVPPLSPSRYRMDE- 136
MUS-1.CM.01.CM1239 --RVPPSHR....................-PWHSRVVPTTMQQAQQAMWD-NE--EK--S-EE-R-IWNDVT-LPA-PNWTVDQAAI-CAIDY--RT-T---R-.Y-E--Y-RYSNTI-RYPNIRPLRGTQAPPSNSMPNADPTPPLRPSRYRMDE- 136
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Env start
* * * * * *

signal peptide end gp120 start
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VER.KE.x.TYO1_patent --YT............IITL..GIIVIGI.GI......VLS-Q-I--F--I----NSS...VQA--M.......-PTTSL---TN-I-.D-HDYT-...-P-.-I--P-EA-GDR-PLIA-AASN-HL-FE-TM------S---IKMN-VE-NSTRERATTPTTTPKSTG 134
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H1B.FR.83.HXB2 ...................................MIMEKGEIKNCSFNIS.TS.IRGKVQKEYAFFYKLDIIPIDNDT................TSYKLTSCNTSVITQACPKVSFEPIPIHYCAPAGFAILKCNNKTFNGTGP..CTNVSTVQCTHGIRPVVSTQLLL 261
H1A1.UG.85.U455 ..................................ITDGVRE-M------MT.-E.L-D-K--V-SL--R---VQ-NKTDN...............N--R-IN----T----------------------------KDPE---K--..-R-----------K--------- 259
H1B.US.90.WEAU160 ...................................EK--E--M------VT.-L.--N-RKT---L-----VM---H-N................---T-IN-KS-T-----------------------------D-K---K--..-K--------------------- 265
H1C.ET.86.ETH2220 ...................................INSAND-M-------T.-E.L-D-KR-A--L------V-LN-GS................-D-R-IN----T---------LD-----------Y-----RD---T----..-H-----------K--------- 258
H1D.CD.84.84ZR085 ..................................LPTVKP--M-------T.-V.VTD-RKQVH-L--R--VVQ---EGKNEI........NDTYGT-R-IN----A-----------------------------D-R------..-K---S----------------- 268
H1F1.BE.93.VI850 ..........................................MQ-----MT.-E.V-D-KL-LS-L--R---V--G-NNS...............SE-R-IN----T---------WD-----------Y------D-R------..-K-----------K--------- 252
H1G.SE.93.SE6165 N.................................STVDNP---------VT.-E.--D-KK-------R--VV--N-A.................-N-R--H--V-T-K------T-D---------T-------RD-E------..-K-----------K--------- 266
H1H.CF.90.056 ....................................MEAG--LT-----VT.-V.L-D-Q--VH-L--R--VV----NS................-Q-R-IN------------------------------------------L..----------------------- 254
H1J.SE.93.SE7887 ....................................VSSPDIMT------T.-E.--N-RKQ---L--RQ-VV---SNN................KN-I-IN------K--------Q------------------D-N-----S..-K-----------K--------- 255
H1K.CM.96.MP535 ....................................VVSPA---------T.-E.-KD-KK--S-L--R--VL-LNGEGNNSS............-E-R-IN----T---T----T-------------------KD-R------..-K-----------K--------- 263
H101_AE.TH.90.CM240 ..................................IIGNITD-VR--T--MT.-E.LTD-K--VH-L------VQ-EDKKTS..............SE-R-IN------K-----I--D-------T---Y------D-N------..-K---S-------K--------- 264
H102_AG.NG.x.IBNG .....................................DMN----------T.-E.V-D-KK-MH-L--R--VVQ-NENNG...............SQ-R-IN----A----------------------------KD-G------..-K-----------K--------- 258
H103_AB.RU.97.KAL153_2 .................................NTSSIKMM-M-------T.-D.L-D--K----L-----VVQ----..................--R-I------V------I---------------------D-K------..-------------K--------- 252
H104_cpx.CY.94.CY032 .....................................VI-EG------D-T.-E.--D-KK----L--RI--V--NARVPING.....SNRNNSTEE-M-IN--A-T-K---------------------------E-N-T-L--..-----S-R-----K--------- 266
H1N.CM.95.YBF30 ..............................MTTREPDIGYKQM------AT.-E.LTD-KKQV-SL--VE-VV--NA................YNKT-R-IN---TAV------T------------P----M---EGN-S-N-S..-------------K--I----I- 264
H1O.BE.87.ANT70 ........................................NLM-K-E--VT.-V.-KD-KE-KQ-L--VS-LMELNETSSTN.........KTNSKM-T--N--STT----------------------Y--F---STE-----T..-R-ITV-T-------T-----I- 250
H1O.CM.91.MVP5180 ..................................LLNETIN-MR-----VT.-V.LTD-KEQKQ-L--VS-LSKVNDSNAVN............G-T-M--N--STI-K------------------T-Y--F---DTD-----L..-H-I-V-T-----K-T-----I- 254
H1P.FR.06.RBF168 ............................NNPSENRTAANPL-LFK----TT.-V.LKD-K-EQQ-L--RT-L-ALNETANNT..............L-R-IN---TT--------T---L--Q------Y-LM--XQXG------..-NQTVITH-----K-XX---XI- 260
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 .......................NNPTLKNNTSGKNETGVLQM---T--TT.-E.L-D-KKQV-SL--VD-LQSLGS...............GTGDT-TMIN---TA-----------------------------DVN-S-K-K..-R-----H-----K---T---II 271
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 ..................................VNQTNHVQMQ-----VT.-E.L-D-KKQV-SL--MG----L-TNNSSG...........NNSQ-R-IN---TAV------I-------Y----P----I---DQD-----E..-N-----------K--I----I- 254
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ...................................INSSNETM------TT.-E.L-D-KKQT-SL--VD-LTQ-NK................TTE----IN---TA-------I----------------L-R-----Y--S--..-N-----H-----K--I----I- 255
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 .....................TVQISTGNDSTANNITVGTIDMY-----AT.-E.L-DRKKQV-SL--RQ-LE-LEGNKPPE.........GDKNAL-R-YN---TAM----S---L--------------L----D-N-T-I-Q..-K-----H------------F-- 282
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 .................................NSTDDRL-DMR-----VT.-E.L-D-KRQV-SL--VE--TA-G-.................NST-R-IN---TA-------T----------------L----DIDYK-NET..-K-----H-----K--AT---I- 256
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 ........................................QVQY-----VT.-E.L-D-KKQV-SL--RE--TSL-SNKT............VKNGT-R-IN---TA-------T-------Y--------L----DQN-K-K-T..-R-----H-----K------F-- 251
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 ......................................TSQMV-K-F--MT.-E.L-D-QKQV-SL--VD--VX-.................NGXX--R-IN---TA-------T------------P----M---EPD-----K..-R-I---------K---T-X-I- 248
CPZ.CD.90.ANT ............................VTPKTTTP-VDGMKLQE-N--Q-.-G.FKD-K--MK-I---G-LMKCQDNNETN..............C-Y-WH---TT---S-E-ST-------------Y---R-EDED-T-V-M..-K---V-H-----S-M-A-W--- 261
CPZ.TZ.2001.TAN2 ....................PKVSATVATTPTINLTNIKEY--F-----QT.-E.F-D-KKQI-SLX-RE--MKVGSEST.............KN-D-Y-HN----A---E-D-ST------R--------M----DQGYT-N-T..-S--TV-H-----F-MIA-A-H- 267
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 .......................PVNATTIP.VNLTDIPNY-LF----QQT.-E.F-D-KKQI-SL--RE--MKDNRSMQDNRSNSSKKSNNSNNSG-Y-HN----A---E-D-ST------R------Y-M---KDQNYT-N-I..-Y--TV-H-----F-MIA-A-H- 278
CPZ.TZ.00.TAN1 .....................LNSATTTLTPTVNLSSIPNY-VY-----QT.-E.F-D-KKQI-SL--RE--VKE-GN................NN--Y-HN--------E-D-ST------R--------L---RDQN-T-K-Q..-S---V-H-----Y-MIA-A-H- 258
CPZ.GA.88.GAB2 ...............................NGIEKDGLAQDMR--T--TT.-E.L-D-K-QI-SL-W-N-LVGTN-...................TFR-IN---TA-------T----------------L----D-DYP-K-K..-K-----H-----K-T-T---I- 259
CPZ.GA.88.GAB1 .................................NQTSSPPL-M------VT.-E.L-D-KKQV-SL--VE-VVNLG-ENN................T-RIIN---TA-------T---------------------D-D-S-K-K..-------H-----K---T----I 259
CPZ.US.85.CPZUS .................................SSAVNTTDIMR------T.-E.L-D-KKQV-SL--VD-LAH-N-N..................T-R-IN---TA-------T------------P--------E-D-K-K-E..-K-----------K---T---II 246
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 ..........................TIPPHTTIPPHIPQLD-Y-----VT.-V.LKD-TT-QQ-L--RQ---ETGET............GTNGIKG-R-IN----T-S----------L--Q------Y-LM---DIQ-----E..-R---I-H-------T-----I- 255
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con ...............................TTIPPYIPQLD-Y-----VT.-V.LKD-KT-QQ-L---Q---KT-ET...........NETKEYSE-R-IN----T-S----------L--Q----X-Y-LM---D-Q-----E..-K---I-H-------T-----I- 249
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con ..........................PTSTETTIPTNIPELD-F--T--VT.-V.LKD-KT-QQ-L---Q--TET-KNE..................-R-IN----T-S----------L--Q------YPL----DEQ-----E..-N---I-H-------T-----I- 254
MON.CM.99.L1 ...........................WGNWGG...NGTGQPVY-----QT.-E.F-D-KKQM-SL-W-E--MKEEGSNG...............SH-YILN----Y-----E-SNY--V-L-----P-Y-L-R-DDPA-T-Q-S..-S---A-T---A-Q-I-A-WFQ- 258
MON.NG.x.NG1 ...........................WGSWGG...NGTGQPLY-----QT.-E.F-D-XKQM-SL-X-E--MQDK..............DNTTDDY-Y-LN---XYX----E-SNY----------P-Y---R-DDPX-T-QNN..-X---A-T-----M-I---WFQ- 269
GSN.CM.99.CN166 TT........................QWGSWGGE..NGTGQPLY-----QT.-E.F-DQKKQM-SL-WRE--MEETHG...............NQSG-YIRN----Y---K-V-S--Q-V-------P-Y-M----DVN-T-V-T..-Y---A-T-----Q-L-A-W-H- 272
CPZ.CM.98.CAM3 ................................NSPNEKXDSTV---T--MT.-E.V-D-EK-V-SL--VD-LVL-----D................T-R-IN---TA-------T-----------TP-Y--M---MPN-----TGR-N-I-------------T---I- 267
CPZ.CM.98.CAM5 .................................TELKNI-EIM---T--MT.-E.V-D-KKEV-SL--VD--V--GGNKSND..............T-R-IN---TTV------T------------P----M---DQK------..---I-------------T--VI- 259
TAL.CM.00.266 ......................AMSNSNMPWWG...DNTTEPVY--TW-MT.GA.F-D-RYTYFSHW-LA-LMKEPGNGS................F-YA-G--V---A---E-THYQAF--Q--------LI---DSPWT-R-K..-H-I-A-H--DP-TTIAA-W-I- 254
TAL.CM.01.8023 SVTS..................KRTNDTNVWWG...NNATEPVY--TW-MT.GG.F-D-KYTYFSHW-LA-LMKEPGNGN..............DSY-YA-G--L---A---E-THYQAF--Q--------LI---DNPWT-R-K..-H-I-A-H--DP-TTIAA-W-V- 270
GSN.CM.99.CN71 SPTPTP.....................WGNWGG...NGTGQP-Y-----QT.-E.F-D-KRQM-SL-W-D--MRAQDG...............ND-D-YIIN----YV--K-V-T--Q-V-------P---M----DAN-T-V-K..-S---A-T-----Q-L-A-W-H- 274
MUS-1.CM.01.1085 ..........TGGNSTGTTAPPTTPWGSWGNGN...DSAGQPMF-----QT.-E.F-D-KRQM-SL-FVD-LMRDSSESEND..............--YI-N----Y-----E-S--Q-V--Q------YSL----DAN-T-Q-E..-N--TARH-----L-L-A-W-Q- 273
MUS-1.CM.01.CM1239 ...........TTTTASTPTKTTPVTPWGKWDA...NGTEQSMF-----QT.-E.F-D-KKQM-SL--TD-LMRE---..................T-YILN----Y---Q-E-S--Q-V--Q------YSL----DAN-T-Q-K..-N--TATH-----L-L-A-W-Q- 268
MUS-2.CM.01.CM1246 ..........TTAASATTSGHTTVTPWGRWADN...NETQLTMY-----QT.-E.F-DVKKQM-SL-FVK-LMKGE-E..................T-YI-N----Y---Q-E-S--Q-V--Q------YSL----DAN-T-Q-I..-N--TARH---D-L-LIA-W-Q- 272
MND-1.GA.x.MNDGB1 ...............STVASSTEIYLDVDKNNT...EEKVERNHV-RY--T.GL.C-DSKEEIVTN-RGD-VKCEN...................NTCYMNH--E--N-ED-Q-GLLIR.C-LG-V-P-YVM-RY-E-LN-NKL...-S-I-A----QHLVAT--SFFGF 260
WRC.CI.97.97CI14 RA.......TTSATTTVGTVSTTPVMQVENNCSQ..VNTSEINHV-R--TT.GM.CKDCRIEIKES-RGD-VVCNN-S..................ECYINH--E---K-D-Q-GWQDEQY-RM---P-SVL----E-LNSSKL...-E---A-M--DMMTATI-SFFGF 266
WRC.CI.98.98CI04 APTI.STISAAPTTSTISAGTRTPAMPVDNNCTT..VNTSEINHV-R--TT.GM.CKDCRIEIKES-RGD-VVCNK-G-.................ECYVNH--E---K-D-Q-GWQDEQYVRM---P-SVL----EPLNSSKL...-E---A-L--DMMTATI-SFFGF 277
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ...........TTTPVTPPQNTTPSMDVENNSTS..LNLTDTNHV-R--VT.GL.C-DCK-EIVES-RGD-VRCTQH..............GNGTQTCYINH--E---H-D-Q-AWHDEQY-RM---P-YVL-R--E-LNSSKL...-E---A-T--DLMTATI-SFFGF 269
OLC.CI.97.97CI12 VTSST............GGQTTTIGLGVDNSTV...KP-TEKL-Q-RY--T.GL.C-DCKIEMNQT-DLE-VAC...................TNNTCYMSH--------D-QYAVSDQQMVKL---P-RVLI----R-E-P.....-R-I-A-T--PPLSAT--SFFGF 263
MUS-2.CM.01.CM2500 ................TKPTTPSTTPWGRWSDG...NDTMQVMY-----QT.-E.F-D-KKQM-SL-FVD-LMRDGS-.................DG-YI-N----Y---Q-E-S--Q-V---------YSL----DAN-T-Q-K..-R--TATH-----L-L-A-W-Q- 260
DEB.CM.99.CM40 TT.........................KTTTDWSGENITMTQYW-----V-.GP.Y-D-KE-SS-VWLED--QWA--KDGSGN............RTGYMKH--D-----S-ETSR-K-FK-R------YGL-R-DD-N-----L..-N--TA-A--NL-HTMA--WVQF 267
DEB.CM.99.CM5 ...........................KTTTDWSGENKTVTQYW--T--VT.GP.Y-D-KEMQS-VWLED--QWETENQTNTN.........KSIRHGYMNH--N-----S-ETSR-K-FK-R------YGL-R-DDRN-----L..----TA-A--NL-HTMA--WMQF 257
DEN.CD.x.CD1 TIKTPTT........................EWYGGNKTT.IFLK-N--MTTGKGF-D-RVMYE-HCRIE-VME...............DRETNQ-Y-YMRY--Q-T-----E--V---FK-RM-------L----DHPWS-Y-L..-K-M-ARV--DE-HTMA--W-IM 266
H2A.DE.x.BEN PPTS...........AASIINETSNCIENNTCA...GLGYE-MMQ-E--MK.GL.EQD-KRRYKDTW-LE-VVCDN................TTAGTCYMRH----I-KES-D-HYWDAMRFR----P---L-R--DTNYS-FE-K.--K-VAAS--RMMETQT--WFGF 271
H2A.GW.x.ALI ................KPLINESDPCIKADNCP..RGLGDE-MV--R--MT.GL.Q-D-PKQYNETW-SK-VVCEP............FNTTTNQ-RCYMNH-------ES-D-HYWDA-RFR----P-Y-L-R-DDINYS-FA-N.-SK-VAAT--RMMETQT--WFGF 268
H2A.SN.x.ST ................NTTIGENSSCIRTDNCT...GLGEE-MVD-Q--MT.GL.E-D-KKLYNETW-SK-VVCES.............NDTKKEKTCYMNH-------ES-D-HYWDTMRFR----P---L-R--DTNYS-FE-N.-SK-VAAT--RMMETQT--WFGF 266
H2B.CI.x.EHO TQ...............TLLNEDSKCIQNDSCA...GIGLE-MID-Q-KMT.GL.K-DESKQYKDTW--Q-LVCEK.............GTRSNESKCYIKT----I-QES-D-HYWDSLRFR----P---L-R--DTKYS-FM-N.-SK-VVSL.YRMMETQT--WFGF 269
H2B.GH.86.D205 S.............RGLKTINETDPCIKNDSCT...GLGEE--MQ-N-SMT.GL.R-DELKQYKDTW-SE-LECNN..............TRKYTSRCYIRT---TI-QES-D-HYWDSLRFR----P--FL-R--DTNYS-FM-N.-SK-VASS--RMMETQS--WFGF 271
H2G.CI.92.ABT96 PTTKMVTA.........ELVNSTSQCLMYDNCT...GIQSESMVG-K--MT.GL.K-DQRKEYNETW-SQ-LQXEQ............SNKSENESRCYMRH------QES-D-HYWDA-RFR----P---L-R--DTNYS-FA-N.-SK-VVST--RMMETQT--WFGF 277
H2U.FR.96.12034 MQESS............KVINETEPCIRNNSCS...GL-QEPLVS-R--MT.GL.K-D-K-EYKETW-SH--VCEQ.............NTSESESKCYMNH------QES-D-HYWDA-RFR----P-Y-L-R--DTNYS-FM-N.-SK-VVST--RMRGTQT--WFGF 273
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SYK.KE.x.SYK173 ................TPTTSPPTTPPNETWWG...DNSTEPRF-----LT.GG.FKD-K-QYR-----D-LMKEE................GNSSY-Y-LH------SA--E-QT-Q-F--Q----P-YSL----DTN-E-DDV..----TA-S--QEFNTLA--WFQ- 255
RCM.GA.x.GAB1 TTQRT.IGVEKECTAG......NETCE.........EVQDADVMS-E-AVA.GL.K-DEKH-YNDTW-SR-LWCEKETNST..........NSTKKKCFVRH---TS-Q-F-EPKYW--FRLR----P---L-V-KD-NYT-FDT..-V--TATS---M-NTT-ASGFG- 275
RCM.NG.x.NG411 TTRTT.KEIGKDCYAN......QTECS.........SVPDADVM--E-TVA.GL.K-DEKM-VNDTW-SR-LWCKA..............GNNNTRQCFIRH---TS-Q-F-EPKYW--FRLR----P-Y-----LDANYT-FDT..-Q--TATS---M-NTT---SFG- 269
GRV.ET.x.GRI_677 ..........TPCQN..........CSTEQIEG...E-AEEPAS--T-A-A.GY.Q-DVKKNYSMTW-DQELVCNNKTGSEKGSK...........DCYMIH--D---KE--D-TYWDTLRVR------Y-L----D-DYR-FA-K.-K---V-H--RL-NTTIT-GIG- 264
SAB.SN.x.SAB1C VVS....................VGFNDSVIEQ...E---EQAM----AMA.GY.R-DVKKNYSTVWDDQEVVCEEGREKSNAT.........HTVGCYMIH------KE--D-TYWDTFRLR------Y-L-R-ADTDYS-HKA..-R--TVSA--RL-NTT---GIGI 271
TAN.UG.x.TAN1 ..........DPCPNT.....DESSCNATLVTN...S-DYENSSI---AMA.GY.R-DVKK-YNSTW-DQELVCEKENN.TTGTR...........GCYMIH--D---KE--E-TYWDTLRLR------------KDTNYT-F-V..-R---V-S--GLMNTT--SAFGI 272
VER.DE.x.AGM3 ITASTT...TLPCVQNK.TSTVLESCNETIIEK...ELNEEPAS--T-AMA.GY.V-DQKK-YSVVWNDAE-MCKK..............GNNSNRECYMIH--D---KE--D-TYWDELRLR--------L----DYDYA-FKTN.-S---V-H--NL-NTT-T-G--- 281
VER.KE.x.9063 KTG.......DPCIKSTNNNVNLQPCNASLIEE...EL-EEAAS--T-AMA.GY.--DQKKNYSVVWNDAE-YCKNSSSSNSSTK...........ECYMIH--D---KE--E-TYWDELRLR--------L---HDHDY--YKQN.-S---V-H--GLMNTT---G--- 281
VER.KE.x.AGM155 ..........LPCVRNKTD.SNLQSCNDTIIEK...E-NDEAAS--T-AMA.GY.--DQKKNYSVVWNDAE-FCKRSTSHNGTK............ECYMIH--D---KE--D-TYWDELRLR------Y-L----DWDYA-FK-E.-S---V-H--TLMNTT-T-G--- 276
VER.KE.x.TYO1_patent ..........LPCVGPTSG.ENLQSCNASIIER...E--DEPAS--T-AMA.GY.V-DQKKNYSVVWNDAE-YCKNKTNSTSK.............ECYMIH--D---KE--D-TYWDQLRLR------Y-L----DEDY--YKQN.-S---V-H--GLMNTT-T-G--- 274
COL.CM.x.CGU1 ......................TNNSASDWDES...NWKEYPWY--RM-ST.AFLLKDRKEL-LG-SVEDLTVLGNKNDSNS.............IRATMKD-ANYTV--V-DMTIVD-VRTGF--AP-YML-R-DD-KWD---A..-N--TA-S---EFNIT-MSHV-V 259
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H1B.FR.83.HXB2 NGSLAEEEVVIR........SVNFTDNAKTIIVQLNTSVEINCTRPNNNTRKRIRIQR.GPGRAFV....TIGK.IGNMRQAHCNISRAKWNNTLKQIASKLREQFGNNKTII................................FKQSSGGDPEIVTHSFNCGGEFFYC 385
H1A1.UG.85.U455 ------R-IR--........-E---N---------VNP-K---S--Y-.---N--RYSI-S-Q--Y....VT--I--DI------V--RD--R-IQ-V-EQ-KKK-N-KT.................................II-AS-----I--T------------- 383
H1B.US.90.WEAU160 -------DI---........-E-------N------V-I-------------K-TL...----VLY....-T-EI--DI-R----L--TS--------VE----IKQFKNKT-...............................V------------M------------ 389
H1C.ET.86.ETH2220 ---I--G-TI--........FE-L-N---I------E----T----S----ES---...---QT-Y....AT-DI--DI--------EE---K--QKVKE--QKH-P-.--................................IE--P-----L--T------------- 380
H1D.CD.84.84ZR085 --------I---........-E-L-N---I---H--Q---------YKKE-Q-TP-...-Q-Q-LY....-TRYTTRIIG--Y----GV------R-V-R--GNLLNQT-.................................II--P--------T------------- 390
H1F1.BE.93.VI850 -------GI---........-Q-ISN-------H--E--Q------------G-HL...---QT-Y....AT-AI--DI-K------GTQ-----EYVKAE-KSH-P--.-A...............................IK-N------L--TM-----R------ 375
H1G.SE.93.SE6165 ------GKIKV-........-E-----T-V------KT------------M----MGI.---QT-Y....AT-AI--DI------VTKR--KEA-QNV-AE-GKI-NKSSEN...............................IT-NS-A---L--T----I-R------ 392
H1H.CF.90.056 -------QII--........TK-IS--T-N-----K-P-N-T---------TS-HL...------Y....AT-DI--DI---------TD--K--H-VVTQ-GIHLN-RT.................................IS--PN----M-VR------R------ 376
H1J.SE.93.SE7887 ---I--GDII--........-E-IS----N------KT---V-Y--------G-HM...---QVLY....AT-EI---I-ET-----ERD-S---RRV-T----H-NKT..................................IN-TSP----I-------------L-- 376
H1K.CM.96.MP535 --------II--........-E-I---T-N------ET-Q------------S-HM...---K--Y....-T-DI--DI--------GE---M--SRVKE--K-H-K-GTI................................TFKPPNP------L--M---A------ 386
H101_AE.TH.90.CM240 --------II--........-EDL-N-------H--K---------S----TS-T-...----V-Y....RT-DI---I-K-Y-E-NGT---KV---VTE--K-H-NKT..................................II-QPP----L--TM-H---R------ 385
H102_AG.NG.x.IBNG ------G-----........-E-I-N---------ANP-K------------GVH-...---Q--Y....AT-DI--DI------V-KTE--K--H-VVTQ-KTY-K-TT.................................II-ANPL---V--T------------- 380
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ------------........-------T-------KEP--------------G-H-...------Y....AT-DIT-DI--------IT---------VI---K----KT.................................IV-N----------M------------ 374
H104_cpx.CY.94.CY032 -----T------........-K-I---T-N-----AKA-K------G-----SVH-...---LTWY....AT-EI--DI--------GND--D---V-SEE-KRL-P-KTIK.................................-APPV---L--T------K------ 388
H1N.CM.95.YBF30 ----NTDGI---............N-SHSNLL--W-ET-P------G---GGQVQ-...--AMT-Y....N-E-IV-DI---Y--V-KEL-EPMWNRTREEIKKIL-K-N...............................ITFRARERNE--L-VTHLM---R------ 384
H1O.BE.87.ANT70 --T-SKGKIRMM........AKDILEGG-N---T--STLNMT-E--QI.DIQEM--...--MAWYSMG..IG-TAGNSS-A-Y-KYNATD-GKI---T-ERYL-LVN-TG..............................SINMT-NH-----L-VTHLH---H------ 376
H1O.CM.91.MVP5180 --T-SR-KIR-M........GK-I-ES--N---T---PINMT-I-EGIAEVQD-YT...--M-WRSMTLKRSNNTSPRS-V-Y-TYNKTV-E-A-Q-T-IRYLNLVNQTEN..............................VTII-SRT----A-VSHLH---H------ 383
H1P.FR.06.RBF168 --T---X-PLVI........TQ-VS-TRYV---K--XN-SLT-V--G----XQVQ-...--MTWY.....NMKFYTXDIXK-Y--X-MQX-TK--ESVSKAIWKAYPQPPNQNH............................TFV-RN-T-----VSFLH-S-H------ 386
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -----T-NITV-........VN-ASK-THDW----S-A-NLT-K-VG----GKVQ-...---MT-Y....NMDHIF-DT-K-F-ELNGTT--E--QKVRES-IKEIKA-ANGTY............................NIT-EP--------AN-M---------- 398
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -----TSNI---.........N-SK-...-LL----E-IP------G-K--GQVQ-...---MT-Y....N-ENI--DT---Y-EVN-T.-EQIWNTTKQIIINN.......RK............................NIT-IPNP---L-VTNLMI--------- 369
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -------KIM--..........YKA-...KVL------IH-----VG-K-I-G-PL...---QL-Y....GTETVV-DT-E---E-NQTH-YKI-N-VKRE-TTV-NESNK...............................TVH-AN-------VANLH---------- 374
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --T-E-KVT-LD.........R-VSNDMD----K--ET-RL----TG---I-G-P-...--SQI-Y....G-ETV--DT---F-QLNKTV-T--F-KVRHA-N-TYKG.YLGNE............................TIT-GP-T---L-VTNLHLI-------- 407
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ---T-DNQT-A-...........IDPSENLA-I--KDP-K-T-R--G----GQ-Q-...--AMT-Y....N-ENVV-DT-K-Y-E-NGTQ-AKA-NETKEV--NILRK..................................NIS-MVP------VTN-H---------- 374
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 ------GNKTVV........R-RSKS-TE------A-AIY-----LG-K-IEG-P-...---QI-Y....RTKTVV-DT-G-E-R-NGTA--E--R-VKEA-NNTYR-LNLSL............................TEIN-EGA----L-VT--Y---------- 378
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 ------NSTXX-........TEXMXXMDX-----FHKR-QMT-I--G--S-GQ-Q-...--AMS-Y....NLENI--DT---Y--X-A-E-EQRXXDTXRAIKSLKPGSNITF.................................TDQQ-------NMM---------- 370
CPZ.CD.90.ANT --TYQTNTS-VM........NGRKNESVLVRFGKEFENLT-T-I--G-R-VRNLQ-...---MT-Y....NVEIAT-DT-K-F-TVNKTL-EQARNKTEHV-A-HWKKVDNKTN............................AKTIWTFQD----VKV-W---Q------ 388
CPZ.TZ.2001.TAN2 --T-E-N-TKAY.........FADVNVNPPLL-KF-E--SLT-E-TG----GQVQ-...---MT-Y....N-ENVV-DT-K-Y-HVNATL-DQS-SRAMEAINKTLALYNKAV..............................NEKFEW-K----VSSFW---Q------ 391
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 --T-E-K-TKAY.........FVNAT-NPPLL-KF-E--PLT-G-TG--V-GQVQ-...---MT-Y....NTENVV-DT-K-Y-WVNATL-YKS-DNAMEAITKTLKKSGLNV.............................TRR-DWHK---L-VQNFW---Q------ 403
CPZ.TZ.00.TAN1 ----E---TKAY.........FVN-SVNTPLL-KF-V-INLT-E-TG----GQVQ-...---MT-Y....N-ENVV-DT-K-Y-SVNATT-YRN-DWAMAAINTTMRARNETV.............................QQT-QWQRD----VTSFW---Q------ 383
CPZ.GA.88.GAB2 --------E-VF.....RTKNMTAPGLSD-V----KRAIP---S--G---GRA-NL...S--TT-F....NTEAL---P-K-S-HLNGTL---I-NR-KQ-IKNSTTWHRGD-...............................T-TKHP-----V-NFM---------- 386
CPZ.GA.88.GAB1 ------GNITV-........VE-KSK-TDVW----VEA-SL--H--G----GEVQ-...---MT-Y....N-ENVV-DT-S-Y-K-NGTT--R-VEEVKKA-ATSSNRTAAN-...............................TLNRA------VTH-M---------- 383
CPZ.US.85.CPZUS -----TKN-TV-..........SK.NF-DI-L--FSEG-NMT-I--G---VGNVQL...---MT-Y....N-P-IV-DV-E------KLT-EKQR-YTLEIIKKEANLT-V.................................ELIPNA-----V-NMML--------- 365
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 --T---GNAT-I........-K-SS-SG-D---K-ARP---T-E-TG----GQ-Q-...--M.TIY....NSENIV--T-K-F-KYNETN-QGA--DTVQA-N-SLIHFR.....................................N-------VTFLH---H------ 372
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con --T--K-HAT-I........-K-S--SG-D---K-AR----T-E-TS----GQ-QV...--M.TIY....NSENIV--T-K-F-KYNKTN-Q-A--DTVRA-KANQIRFQ.....................................N-------VTFLH---H------ 366
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con --T--KGNNATI.......I-S-SS-S-TD---K-ANP---T-E-TG----GQ-QV...--LTIYN....SENIIGNTRKAFCKYNXT-WQKALQATVRALKTNLTHYFN.....................................K-------VTSLH---H------ 373
MON.CM.99.L1 -STGNAPNTTVM........MNKQKNESIVVRLAKHLH-N-T-I--G-K-IRNLQ-...-A-MT-Y....SQLIVG--T-K-Y-KVNKTQ-ETA-QAVHEAVKTEWEKKNNGTN..........................VTTISWRFQPQ--K-VQ--W---Q------ 387
MON.NG.x.NG1 -ATS-TNXTTVMM........NGKRNESIV-RLXKTL--N-T-I--G-K-LRNLQ-...-A-MT-Y....SQIIVG--X-K-Y-QVNKTQ-DAA-HAAHXAIXXEWESKNNNVT..........................VANITWRYQPK--N-VQ--W---Q------ 398
GSN.CM.99.CN166 --TYQPGNNTRIM.......MNGMKNESIV-GFGEDYHLNLT-I--G-K-IRNLQ-...-A-MT-Y....SQVIVG--T-K-Y-RLDPDR--RAIREAMKAMN-HWE-KTG...........................RNDTQIRWTSEPK--L-VQ--W-Q-Q------ 401
CPZ.CM.98.CAM3 ---V--NKTIA-.............R-GYXFLXXFQXX-S------G-XS-GQ-Q-...---MT-Y....N-ENIV-DT-R-Y-Q-N-TV-DER-NETGQA---L-T-LTQV................................N-TV-P-----VTNMM---------- 385
CPZ.CM.98.CAM5 -------GPAVAR.........SEDLRH-I--I-FKEGIN-I-M--G--S-GQLQ-...---VS-Y....N-ENIV-DP------V-K-Q-MKK-NET-LAIAKYDKSIAKV................................T-TPNP------TNMM---------- 381
TAL.CM.00.266 --TK..-NHTQVI.......HQAPKNESAI-LLGKEHNLT-T-I--G-R-I-DLQ-...AA-LM-H....SQIIAGK-LNR-Y-KL.EGN-TKAMESANEEIAKRYKEHINNTD..........................KVNITWTAVRR--L-VQLFWHA-Q------ 381
TAL.CM.01.8023 --TK..-NQTQII.......HQAPKNESAI-LLGKEHNIT-Q-I--G-R-I-DLQ-...AA-LM-H....SQIIAGKDLKR-Y-K-.EGN-TRAMEDVNE-IAKAYKDHINSSS.........................GTAQIRWQGVRK--L-VSLFWHA-Q------ 398
GSN.CM.99.CN71 --TYQPGNNTRVM.......MNGKKNESIV-GFGEDYQLTLT-I--G-K-L-NLQ-...-A-MT-Y....SQIIVG-DT-K-Y-KLNHT--DIAIR-AMKAMKNHWEKINNDTT........................PNKTQIRWTSEPK--L-VQ--W-Q-Q------ 406
MUS-1.CM.01.1085 --TYL-GNNTAVM.......MNGDKNESIG-KFGE-FR-NLT-I--G-K-IRNLQ-...-A-MT-Y....SQLIVD-DT-R-Y-K-NKTQ-DPA-R-AMLAM-KHWHGRLQKQNHSSINET...................KIKIRWRSEPK--Q-VQ--W---------- 410
MUS-1.CM.01.CM1239 --TYL-GNNTAVM.......MNGDKNESIG-KFGE-FR-NLT-L--G-K-IRNLQ-...-A-MT-Y....SQLIVG-DT-R-Y-K-NKTQ-DVA-R-AMLAM-KHWHGRLEKQGE.NITEE...................KIKIRWTSQPK--N-VQ--W---A------ 404
MUS-2.CM.01.CM1246 --TYLPGNDTAVM.......MNGDKNESIA-KFGE-FR-NLT-I--G-K-IRNLQ-...-A-MT-Y....SQLIVD-DT-R-Y-K-NKTQ-DPA-R-AMIAM-DHWH-RLQKANK.TINKT...................EIKIRWTSEPK--R-VQ--W---Q------ 408
MND-1.GA.x.MNDGB1 --TMHK.-GELIPIDDKYRGPEE-HQRKFVYK-PGKYGLK-E-H-KG-RSVVSTPS...AT-LL-Y....HGLEPGK-LKKGM-TF.KGR-GLA-WSL-KE-NKLNDSI-VNQTCKNFTSTGEENKQNTDKQKEFAKCIKTLKIDNYTT--.-RAAEMMMMT-Q--M-F- 420
WRC.CI.97.97CI14 --TRHK-GEL-EV.IGNINHKPKEGSG-FVYK-PDKYN-K-E-H-KG-RSLVSVNS...AS-LIYY....AGLEPHR-I-KGL-KF.TGL-GKM-YDLGKN-EKYNSSWVNYTEGDCNSKN.........NSADFAKCIKRFQIRNFTRQ-A-RATENIMMI----M-F- 418
WRC.CI.98.98CI04 --TRYKKGELVEI.IGNINHRPHEGTG-FVYK-PSRYK---E-N-KG-RSVVSVNS...AS-LIYY....AGLEPHR-I-KGL-KF.KGL-GHM-YDLGKN-Q-YNNTWVNYTE.DCNQKN.........DSREFAKCIKQFQIRNFTRK-A-RATENIMMI----M-F- 428
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 --TKYDKGEL-EV.IGNINHKPKDGTG-FVYK-PAKYN-A-E-H-KG-RSLVSVSS...AS-LIYY....AGLEPYK-I-K-L-KF.TGQ-GHM-YGLGKE-QAYNSSWVNYTE.ECNKKG.........NSSAFATCIKQFQIRNFTKQ-A-RATENLMMI----M-F- 420
OLC.CI.97.97CI12 --TRHKASRL-PI.TGDLNHKPREGTGVYVMAIADKYKL--E-I-KG-RSIVSVNS...AS-LVYY....AGLEPY--IDKGL-RF.KGQ-GWM-YALGKG-EKENNTWANYTGVNITGIGR........NSTTFAKAIKRFKFDE-LKR---DAAENMMMM---YMWF- 416
MUS-2.CM.01.CM2500 --TYLPGNDTAVM.......MNGKKNESIA-QFGE-FR-NLT-L--G-K-IRNLQ-...-A-MS-Y....SQLIVD-DT-R-Y-K-NKTQ-DPA-R-AMKAM-AHWA.KMD.....NRSES...................DIKIRWTSEPK--R-VQ--W---------- 391
DEB.CM.99.CM40 ---DE-RAEELHIIRK..EVKGEVQNGSI--R-PAKYNLTLT-V--G-K-YRA-HM...AT-LS-Y....-TFIQRLRIKR---RL.NGS-A-AT-EMRQ-IL-I--KANRTNN..............................LTIHYPK--R-VQSVW-Q-H------ 397
DEB.CM.99.CM5 ---DE-RAED-HIIRK......GLENKTI-VRIPPKYNLSLD-V--G-K-YRAVHM...AT-LS-Y....-TFIPRLRIKR---RM.-GN-TGAV-E-R-R-K-IYNVT-..................................ITVHYP---R-VQNTW-Q-H------ 379
DEN.CD.x.CD1 -STVELLDNHTQIIRN.....TSKDNQTIA-LFRKSSVIKLK----G-V-L-GLNM...AA-IVMR....ATIIPRRAI-R-A-K-VGGN-TR-RQE-EKAVK-E-NI-G-VKW...............................DVPRV-----TSSAR-Q-R------ 393
H2A.DE.x.BEN --TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKYYNLTMR-K--G-K-VLP-TL...MS-LV-.....HSQPINTRP---W-RF.GGR-REAMQEVKQT-VQHPRYKGINDT..........................GKINFT-PGA-S---VAFMWT--R---L-- 397
H2A.GW.x.ALI --TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKHYNLTMH-K--G-K-VVP-TL...MS-LI-.....HSQPINKRP---W-WF.KGE-RKAMQEVKET-VKHPRYKG-NDT..........................NQINFT-PGR-S-A-V-YMWT--R---LH- 394
H2A.SN.x.ST --TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKFYNLTVH-K--G-K-VVP-TL...MS-LV-.....HSQPINRRP---W-WF.KGE-KEAM-EVKLT-AKHPRYKG-NDT..........................EKIRFIAPGERS---VAYMWT--R---L-- 392
H2B.CI.x.EHO --TR--NRTY-Y.........WHGK--RTI-SLNSYYNLTMH-K--G-KMVVP--T...VS-IL-.....HSQPINKRPK--W-WF.KGN-TEAIQEVKETIKNHPRYSG-TNI..........................SQIRLAEHARSS---VRYMWT--R---L-- 395
H2B.GH.86.D205 --TR--NRTY-Y.........WHEK--RTI-SLNTYYNLS-H-K--G-K-VVP--T...VS-LL-.....HSQPINKRP---W-WF.KGN-TEAI-EVKRTIIKHPRYKGGAKNIT........................SVKLVSEHGK-S---TTYMWT--R---L-- 399
H2G.CI.92.ABT96 --TR--NRTY-Y.........WHGR--RTI-SLNKYYNLT-X-R--G-K-VLP-T-...MS-LV-.....HSQPINERP---W-WF.GG--KEAMQEVKETVVKHPSYKG-NDT..........................KXITFTTPGE-S---VKFMWT--R---L-- 403
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LST.CD.88.447 --TNHTDDEL-PL...TPKKMG-LLEAKFVYK-AGKWGLI-R-I-KG-RSEVSTIS...ST-LL-Y....YGLEHGSRL-L-Q-KF.EGQ-GRMFHNLGNM-KRLNATAMNYTHGNCIDNT...........KPCGRQLKGLPIANMTRR--NLATEMLMHT--E-M-F- 426
LST.CD.88.485 --TNHT-DKL-PL...TPKKMG-LL-AKFVYK-SGKWGLI-R-I-KG-RSEVSTIS...ST-LL-Y....YGLEHGSRL-L-Q-KF.EGQ-GRMFNNLGKM-QKLNATAMNYTNGQCPEGK...........QPCGRHLKGLPIANMTRR-EGLATEMLMHT--E-M-F- 425
LST.CD.88.524 --TNHT-DEL-PL...TPKKMGDLNGAKFVYK-AGKWGLI-R-I-KG-RSEVSTIS...ST-LL-Y....YGLEHGSRL-L-Q-KF.EGQ-GRMFNNLGRM-KKLNETAMNYKEGNCSTPG...........KPCGRQLKGLPIANMTRR-V-LATEMLMHT--E-M-F- 428
LST.KE.x.lho7 --TNHTRDEL-PL...TPNKMEDLNGAKFVYK-AGKWGLI-R-I-KG-RSEVSTIS...ST-YL-Y....YGLEHGSRL-L-Q-KF.EGQ-GRMFNNLGKM-K-LNAEAMNYTEGTGTCDSKK.........TTCGRKLKGLPIANMTRH-A-LATEMLMHT--E-M-F- 423
SUN.GA.98.L14 --TRHK-DEL-PI....NNKVGQGAEGEYVWK-AAKWGLV-Q-I-KG-RSQVSTIS...ST-LL-Y....YGLEPGSKL-L-Q-KF.VGQ-GRAFATLGKL--QVEPLANMSNGCTFDNITKT......CRFTNGTDFKKMIKFKPMEKH-A-AATEMLMMT--E-M-F- 429
MND-2.GA.x.M14 --TKHNYDEL-LV..NPQ...KE-H-HKYVYR-NKKWGLKVV-D-KG-RSIVSVPS...AS-LI-Y....HGLEPGR-LKKGM-RL.IGQ-GRA-NALSRE-KKVNASIYRGFNASGPCRGINNR.....GVVNKTGCALKTIEVSNYTTI-E-GAE-IMIL----Y-F- 415
MND-2.x.x.5440 --TKHDYDEL-QT..NPRKGKDE-H-HKYVYR-DKKWGLQVR-R-KG-RSIISTPS...ST-LL-Y....HGLEPGK-L-KGK-QL.EG--GQA-HSLSLE--KINDSIYKDNH.NMTCKSSNNK.......KNTTGCHLKTISISESTVK-E-GAE-IMLL----Y-F- 436
DRL.x.x.FAO --TKHGQDEL-ET.....RGKPD-LNHKYVFR-NKKWNLK-I-R-KG-RSIISTPS...AS-LL-Y....HGLEPGK-LKRGM-KF.EGQ-GKA-GSL-KE-KSVS-SIWRNTTNSTCISLKGKKI....QDRNVTGCMLKQLKVDNYTTK--LASENLMML----Y-F- 436
SYK.KE.x.KE51 --TYKAKDK-RFI.......RQKDKNESVI-L-PEKLGLQLV-E--G-ESI-N-QL...AA-FFLPVI.QGRL-TGKAAKR-F-KV.KGE-GKFFE-VHNESIKVWK-................................VTSTSWRSQPQ--L-VR--W-Q-------- 388
SYK.KE.x.SYK173 --TYKAKDK-RFI.......KQKDKNESVI-L-PEALRLQ-I-E--G-ESI-N-QL...AA-YFLPVI.QGKL-TGRDAKR-F-RV.TGN-TEFF--VHEQATKTWK-................................VTNTTWRSQP---L-VR--W-Q-------- 381
RCM.GA.x.GAB1 ---INVN-TW-Y.........QRRQS-RTV-GLNSFYNLSVT-R--S-R-V-G-SL...AT-VF......ISLRVEKRPKG-W-RF.EGN-TDAW-EVKERVKTTK-YRG-SNT..........................DKIKIRTVYG.--D-ARYFWL--N---L-- 399
RCM.NG.x.NG411 ---IS-NRTW-Y.........QRKQS-RTV-GLNRHFNLTVT-R--S-R-V-G-SL...AT-VF......ISLRVQKRPKG-W-RF.DGD-KGAW-EVKEAINKTK-YKG-RQP..........................ENITIRSVYG.--D-AKCFWL--D---L-- 393
GRV.ET.x.GRI_677 ---RS-NRTE-W.......QKGGNDNDTVI-KLNKFYNLTVR-R--G-K-VLPVT-...MA-LV-.....HSQ-YNTRLK--W-HF.QGD-KGAW-EVREEVKKVKNLTEVS-E...........................NIHLRRIW..----SANFW---Q------ 389
SAB.SN.x.SAB1C ---YVANRTE-W.......QKNGNSNDSVI-RLNRYFNLT-R-R--G-K-VLPVT-...MA-LV-.....HSQ-YNTRLK--W-WF.GGN-RGAW-EVKETIVRLPPKKYSGTN..........................DTNKI-L-RQW----SEFFF---Q------ 399
TAN.UG.x.TAN1 ---Q--NRTE-W.......QKHGVSN-SVI-KLNKHYKLK-V-R--G-K-VLPVT-...MA-LV-.....HSQQYNTKL---W-HF.QGD-KGAWREVRKTIV-LPKEKYRGTN..........................NTRQIWLSRQW----AANIWL--Q------ 400
VER.DE.x.AGM3 ---YS-NRTQ-W.......QKHRVSNDSVLVLFNKHYNLTVT-K--G-K-VLPVT-...MA-LV-.....HSQRYNTRL---W-HF.QGN-RGAW-EVKNEIVKLPKDRYQGTN..........................DTEEIYL-RLF----AANLW---Q------ 409
VER.KE.x.9063 ---YS-NRTQ-W.......QKHRVNNDSVIVLFNKYYNLTVT-K--G-K-VLPVT-...MA-LV-.....HSQ-YNTKL---W-HF.QGR-REAW-EVKEEIIKLPKDRYRGTN..........................DTEKIYL-RQF----AANLW---Q------ 409
VER.KE.x.AGM155 ---YS-NRTQ-W.......QKHGVSNDSVL-LLNKHYNLTVT-K--G-K-VLPVT-...MA-LV-.....HSQ-YNTRL---W-HF.QGN-KGAW-EVQEEIVKLPKERYQGTN..........................DTNKI-L-RQF----AANLW---Q------ 404
VER.KE.x.TYO1_patent ---YH-NRTQ-W.......QKHRVNN-TVL-LFNKHYNLSVT-R--G-K-VLPVT-...MA-LV-.....HSQ-YNMKL---W-HF.EGN-RGAWREVKQ-IV-LPKDRYKGTN..........................NTEHIYL-RQW----ASNLW---Q------ 402
COL.CM.x.CGU1 -A-KELSDWAKD......REG-WKN-SGTIEYYWFPKDIALG-I-RG-SSHRNLNT...AN-AK-Y....YELIPYSKGIYGR-QFVPMTGQ-KKNKTQFAIEIKKNLTAWLERISRKNI.....................TITPRNGNRTS---ATFTFVI-HRL---- 395
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H1B.FR.83.HXB2 NSTQLFNSTWFNSTWSTEGSNNT...........EGSDTITLPCRIKQIINMWQKVGKAMYAPPISG...QIRCSSNITGLLLTRDGGN......SNNESEIFRPGGGDMRDNWRSELYKY.KVVKIEPLGVAPTKAKRRVVQ.....REKRAV..GIGALFLGFLGAAG 527
H1A1.UG.85.U455 -TSG----I-NG-MSNDM-P-G-................---Q-----------R--Q-------Q-...V---E-------------TN......-TKN-T------------K------.-------------R------E.....------..-L--I--------- 520
H1B.US.90.WEAU160 ----------HANGTWKNTEGAD.............NN.------------R--E----------E-...----L-------------SS.....EE-QT--------N-K----------.---------------------.....------G.ML--M--------- 530
H1C.ET.86.ETH2220 -TSN-----KLELFN-STNL-..................---Q-----------G--R-------E-...I-M-R------------AK.....EPHSTK-----E---------------.---E-K--------P-----E.....-----A...L------------ 515
H1D.CD.84.84ZR085 -TSG----A-NI-GH--GLNDTI................--I------------E----------E-...--N---------------A......N-TQNDT-------------------.--------------------E.....-----I..-L--M--------- 527
H1F1.BE.93.VI850 DTSG---D-GS-NGT........................----------V----G--R---TS--A-...N-T-N--------------.......ESNI-T---E--N-K----------.---E-------------Q---.....-----A..-L---------DSR 503
H1G.SE.93.SE6165 -TSG----SLLR-NS-EN-T...................-----K----VR---R--Q-------A-...N-E-N-S----I-------N..NNTNTS-----------------------.-T---KS------R-R----E.....------..-L--V--------- 530
H1H.CF.90.056 -TSG----S-EMH-NY-SNDTKG.............NEN----------V----R--R-------Q-...N-M-V------I--I-E--......ASA-NYT-------------------.---------I----TR----E.....------..-M--S--------- 516
H1J.SE.93.SE7887 -TSK----S-DKNSIEATNDTSX.............AT.--I--K----VR---RT-Q-I-----A-...N-T-T--------------R..GNG-E-GT-T---T--N-K----------.---E----------------E.....------..----V------T-- 519
H1K.CM.96.MP535 -T-K---E-GE-G-.........................--------------------I-----A-...S-N-------MI------.......N-THN-T-------------------.---Q-----I---R-R-----.....------..-L--V-F------- 513
H101_AE.TH.90.CM240 -T-K---N-CLGNETMAGCNDT.................-----K---------GA-Q---------...R-N-V-----I-------VN......-TDN-T------NIK----------.---Q-----I---R------E.....------..----MIF------- 521
H102_AG.NG.x.IBNG -TSK------D--NSTANHTGSN.............DT.---Q------V-------Q-------Q-...I---D--------------.......-STN-T-------------------.-------------R------E.....------..-L--V--------- 518
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -T-K------NGTEELNNTEGD................IV--------------E----R-----A-...-------------------......QS-VT----T----------------.-------------R-------.....------..----V--------- 511
H104_cpx.CY.94.CY032 -T-P-----HMQNGTNITSTDS-.............NS----Q--L--FVR---E--Q----S--A-...S-N---D---II------T........-NT---------------------.-------I----N--R-----.....---*--..----M--------- 525
H1N.CM.95.YBF30 -TSK---EELL-E-GEP......................-------R--V-L-TR---GI-----R-...VLN-T------V-EYS--P.......DTKET-VY-S--N-VNL--Q-----.---S---I----G-----T-S.....-----AF.-L------------ 515
H1O.BE.87.ANT70 -TAKM--Y-F.SCNGT-CSVS-V...........SQGNNG----KLR-VVRS-IRGQSGL-----K-...NLT-M-----MI-QM-NTWNS.....S-NNVT---I----K-I--T--FN-.---RVK-FS----RIA-P-ISTRTH.------..-L-M----V-S--- 522
H1O.CM.91.MVP5180 -TSGM--Y-FI-C-K-GCQEIKG.........SN-TNKNG-I--KLR-LVRS-M-GESRI-----P-...NLT-H-----MI-QL-QPW......NSTGENTL--V----K-I--TK--N-.---Q-K-FS-----MS-PIINIHTPH------..-L-M----V-S--- 532
H1P.FR.06.RBF168 -TSS---YSYTCNEK.GVC.SINN.....HTGNYT-ENI------L--VV-S-MR--SGLF----E-...-LQ-H------I-D-ASPYN....ANSSSNTTLS-T-----HI------P-.---QVKA-A----RVS-PTIMXHDAH-K--GA..-L-M-----MS--- 539
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 DTRKM--........ES-PFHE................NM-I----R--V-S-MR--RGI-----P-...H-T-N-L----I---.DHV.......--TNNT---I----KNI--------.---R----S--------.HTVG..ER-Q---AF.-L------------ 528
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -TS---TNQN........-NTTG...............N---Q---R--V-L-TR---GI-----K-...P-N-L-----II-D........YTK-GT-KYTIY-T----TNL--Q-----.---S---I----G----HT-T.....-Q---AF.-L------------ 498
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -TSA---D-LLRNKTLLNETLHN...............NL------R--V-L-LR---GIF----R-...N---N-T----I-E.........KHT-TDNIT---I----T-I------N-.-I-----------R-R--T-D.....-----A..-L-VF--------- 509
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -TSI---TSI.....IFNETKDD...............N--I----R--VRL--R--RGIFL---R-...T-N-I-----I-FAQQ......KTDRM-K-AM-T-V--E--N---------.---R--------------T-H.....-----AV.-L------------ 541
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -TSEII-I-K.......INKTEN...............MTII----R--V-S-MR---GIF----R-...N-T-T-----M--EIHKNREDQGEDQDQNNTYVCLT--N-K-I--------.-I-E-Q--------SR-YA-EKQHH.-----L..-L------------ 515
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 -TSN---QSTI.........................NNITHI----R--V-Q--G---GIF----R-...T-Q-N-T----------K-E.........T-T---T-----N---------.---------L--------T--.....------..-L-VM----M---- 503
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 -T-P---NS-T-T-S-DIN-S.................N-IIN---R--V-S-MR---GI-----R-...T-S-T--------EL-R-LPRNGT.NT-NKLTLY-T--E---L--L--H--.---S---I----S----HT-T.....-----AF.-L------------ 512
CPZ.CD.90.ANT DI-PW--A-YT..GNLITNGAL..................IAH------V-H-GI-S-GI-LA-RR-...NVS-T-S---IM-.EGQIY........--TVKVS-AARVA.-Q--A--SR-.Q--E-X--S----TX--PEIKQHS..-Q--GI..---LF---L-S--- 520
CPZ.TZ.2001.TAN2 -L-GWT-PWNNTNHR.....................NG-LVA---LR--V-H-GI-SXGI-L--RR-...TLK-N------IM-AEK.........GG.NNTVPTFS-KVE-Y-KV--AR-.---E-Q--S---RPG--PEIKANHT.-SR-D-..---L------S--- 523
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 -L-TWTGNWTR-R-HQ-SAL-K...............THLLAQ--LR--V-H-GI-S-GI-L--RK-...H-K-V------IM-AE..........GGN-NRTPTFSSKVE-Y-KV--AR-.---E-Q--S---RPG--PEIKANHT.-SR-D-..---L------S--- 541
CPZ.TZ.00.TAN1 -L-NWT-TWTA.NRTNNTHGTL..................VA---LR--V-H-GI-S-GV-L--RR-...TVK-H------IM-AEKD-N.........NSYTPQFSAVVE-Y-KV--AR-.---E-Q--S---RPG--PEIKANH.T-SR-D..V---L------S--- 518
CPZ.GA.88.GAB2 -TSR-ITCNSSDTSE........................YI---K-R-VV-S-MR---GIF---RR-...T-T-N-T------EVQN........GTGNNTEVYLS------I--------.-I---------------YT-AKA.LD-S---AF.-L------------ 518
CPZ.GA.88.GAB1 -TS-I-TDNIT-GII.........................I-----R--VSS-MR--RGI-----R-...N-T-N---------S-TPVT.....N-SGNLT---T--N-K-I--------.---R----S------R-HT-ARQ.KD-Q---AF.-L------------ 517
CPZ.US.85.CPZUS -TIP---M-YN....N-DNTTI..................--K---R--V-Q-MR---GIF----K-...VLS-N-----MI-DISISAV....NNDSRNITVM-T----TAL-KN--H--.---S---I----G----HT-K.....-----AF.-L------------ 499
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 -T-KM-SYNCTTEGCN-TETS............NTTET-KYI--HL--VVRS-MR--SGLF----R-...TL--I-----II-Q--AP......LKTD-NSTL--I----TNI------P-.---RVKA-T--------P-IGHN...-----A..-L-M-----MS--- 515
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con DT-KM--YNCTKESCDCITG-C................-NYI--HL--VVMS-MR--SGLF----R-...TL--K-----II-Q--VP.LNKTNENSTDYNTL--I----TNI------P-.----VKA-S------R-P-ISHN...-----A..-L-M-----MS--- 510
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con -T-KM--YKCTGEHCNCTDKELCNK..........TAEMEYI---L--VV-S-MR--SGLF-X-XR-...TX--IXX---IX-Q--TPX.....AE--NNTTL--L--E--NI------P-.----VKA-S--------P--SHN...-----A..-L-M-----MS--- 519
MON.CM.99.L1 -VSA--INRRT-K-DG.......ISPFDVNNKPNTTYHGGW-A-T-R-MVTQ-GY-S-SI-L--RK-...HVQ-T----A--I-GELYQN..........NVTLVPSAQVS-S-----SR-.---E-D--SM---T-Q--TGV....H-----..ITL-MA-----ST-- 530
MON.NG.x.NG1 -LSR--X-SDPXKNKN....ETFESTFNVSTNASTAYNGEW-T--LR-LVTQ-GYIS-SX-L--RQ-...HVQ-T----A--VDGELYGS..........TVTLIPSARVS-A-----S--.---E-D--S----A-Q--HGL.....MRE-RA.ITL-MA-----ST-- 544
GSN.CM.99.CN166 -LSI--QLNNN.TIN-S..........NIGN.ITSKYKGQW-A-K-R-FVTQ-GY-S-SI-L--RQ-...H-N-T-------IDGAMYES..........S-NMTPSA-VA-A-NY--SR-.---E-D--SM---P---KEHP....AV----..LSL-IS--T--S--- 539
CPZ.CM.98.CAM3 -T-T---Y--K-NNITKGDNTT..................FF----R--V-S-MR---GI-----R-...V-S-T--V--II-ETGH-I.....NNSITNITLY-T--N-V-L--L--H--.---S---I----S----HT-S.....-----AF.-L------------ 522
CPZ.CM.98.CAM5 -T-P---KFNYTCDNQNNCTR-N......TNDTNSDNS-L-IS---R--V-S-MR---GI-----R-...N-T-I--------EAG-KWE.....N..NTITVY-S--E---L--L--NR-.---S---I---------HT-A.....-----AF.-L------------ 528
TAL.CM.00.266 -ISSM-LN-SYEYNYTSNQGKLHQGVIGK.KPRSSDRTKFYMS-QLR-M--R-SR-E-L--L--RE-...HLQ-K-------VDINHHRGS........-D-TVEPSSQI--S--AAVSR-.--IE-V-F-Y---NIR-YDGP...ANKQ---APLAL-..-I---ST-- 533
TAL.CM.01.8023 -ISSM-MK-NYTYNYTA-KGVLHQEKIGRQEHRYSDRTKFFMS-QLR-M--R-S--E-L--L--RE-...HLS-K--V--I-VDINHYKGN........DI-SVEPSSQI--A--AAVAR-.--IE-T-I-F---NIR-YDGP...ATK----APLAL-..-I---ST-- 551
GSN.CM.99.CN71 -LSV--QFNNNITAVDD.........TNINN.VTSKYKGQWMA---R-FVTQ-GY-SRSI-L--RQ-...H-N-T-------IDGAMYGH..........S-NMTPSA-VA-A-KY--SR-.---E-D--SL---S-Q--PHPGV..HVK---..ISL-IS--T--S--- 548
MUS-1.CM.01.1085 -LSV--QFVNHTEINE..........SNIHTVTTKYHKDQWMV---R-FV-Q-GY-S-SI-L--RK-...LV--E-------IDGAMYRD..........S-NMTPSANVL-A--M-PK-VQ---E-D--SM---EVQ--P-P....HVHA--..ISL-IT-----S--- 551
MUS-1.CM.01.CM1239 -LSV--QFNNNITQINE.........SNIHNVTTKYHQDQWMV---R-FVTQ-GY-S-SI-L--RR-...HVQ-T--V----IDGAMYKD..........TVNMTPSANVM-A--M--KN-.---E-D--SM---EVQ--P-P....HVKA--..ISL-IT-----S--- 545
MUS-2.CM.01.CM1246 -LSV--QFENNTREIND.........SNIHTVKTKYRHDQWMV---R-FVTQ-GY-S-SI-L--RK-...HVQ-T-HV----IDGAMYGN..........T-NMTPSANV..WT-ASRLRD.T--E-D--S----EVR--P-P....HVKA--..ISL-IT-----S--- 547
MND-1.GA.x.MNDGB1 -V-RIMRAWNDPNEKKW.....................YPYAS-Q-R--VDD-MQ--RKI-L--T--FNNH---THRV-EMYFEMQKIDS.....NETKMQ-KFLPPSETSNQFVAYGAH-.-L---M-I-I---DV--HTLPE..HHK---GA.VIL-..I--L-SL-- 558
WRC.CI.97.97CI14 -I-RIADAWNNR-ETKW.....................YPWS--T-RN-VED-AH--IKV-L--V--FNNH---....-QRVTEILFNWE........RNQVMFQAPSNIQNSFVAVGQ--.-L--LKMI-M--GDG--V-PPE..HR----G.AIIL-..I-----L-- 549
WRC.CI.98.98CI04 -I-KIADAWNNKNESKW.....................YPWS--T-RN-VDD-AH--VKV-L--V--FRNH---....-QRVTEILFNWE........NKQVEFQAPSNIQNSFVAVGQ--.-L-RLKMI-L--GDGR-VTPKE..HH----G.AIVL-..I-----L-- 559
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 -I-KIADWWNNKTEKRW.....................YPWA--T-RS-VDD-ASI--KI-L--V--FNNH---....-QRVSEVLFNWE........NGQVEFQAPSH-QNSFVAVGQ--.-L--LKLI-----DG--VTPPD..HH----G.AIVL-..L-----L-- 551
OLC.CI.97.97CI12 -I-KILKTWNNA-DPKW.....................YPWSQ--LR-NVDD-M---RRI-L--QP-FNNR---....-QRVTEMFLEIQK....VE-GTQVSLLPPS-NVNQFV-VASD-.-L-EL-LI-F---ETQ-Y......QP-N--G.ALVL-..L--V--L-- 547
MUS-2.CM.01.CM2500 -LSV--QFENDTRQIHN.........SNIDTVTTKYHKDQWMV---R-FVTQ-GYTS-SI-L--RQ-...H-Q-T--V----IDGAMYGD.........TVNRLTPSANVL-A--M--KR-.---E-D--S----EVQ--P-P....HVQA--..ITL-IT-----S--- 533
DEB.CM.99.CM40 -ISKALDLLLLQNNT................RNSTW--KWLM----N-LV-T-YT--QHI-L--KE-...ELK---H-SAFVFDV-HY-G..........S-TLTPSA-I-AV--AD-F--.-IIEVK-I-F--SAVR-YEGPE..SV-H---AGIAF-..LVA--ST-- 533
DEB.CM.99.CM5 -VSKA-..NLLMNKT................NNITW-NNTLM--K-N-LV-T-F---QHV-L--KE-...ELK-H-SVSA-VFEVAHYGQ..........NMNITPSS-IKAV--AD----.-IIEVK-I-M---SIR-YEGPE..SA-Q---AGIAF-..LVA--ST-- 513
DEN.CD.x.CD1 -L-RM---SQYPVNN.................SNIINNQTYMV-N---LV-T-HT--MDI-L--AE-...E-T-T--VS-IIVDT-VHPN........RTH-TLTLSA-V-QV--A--ARW.-L-ELT-I-L---SVR-YEGPESAESVSR-RREVSLVLGLI---S--- 534
H2A.DE.x.BEN -M-WFL-WVEDKNQTRR......................NY..-H------T-H----NV-L--RE-...ELA-E-TV-SIIANI-IDKN........RTHTNITFSAEVAELY-L--GD-.-LIE-T-I-F---DQR-YSST...PV-N--G-.FVL-..-----AT-- 525
H2A.GW.x.ALI -M-WFL-WVENKTGQEQ.....................HNYA--H------I-H-A--NV-L--RE-...ELT-N-TV-S-IANI-TDG..........NQTNITFSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-F---SER-YSST...PR-N--G-.FVL-..-----AT-- 523
H2A.SN.x.ST -M-WFL-WVENRTNQTQ.....................HNYV--H------T-H----NV-L--RE-...-LT-N-TV-SIIANI---E..........NQTNITFSAEVAELY-L--GD-.-LIEVT-I-F---PV--YSSA...PV-N--G-.FVL-..-----TT-- 521
H2B.CI.x.EHO -M-FFL-WVENRTGLKR......................NYAS-H-R--V-T-H-I-RNV-L--RE-...ELS-N-TV-S-IANI-WIDK.........NLTNITVSAEVSELYKL--GD-.-L-E-T-I-F---SI--YSSV...TP-N--.GVLVL-..-----AT-- 524
H2B.GH.86.D205 -M-WFL-WVENKTNTTR.....................RNYA--H-R----T-H----NI-L--RE-...ELS-N-TV-S-IANINSD..........N-TTNISVSAEVSELY-L--GD-.-L-E-T-I-F---DVR-YSSV...KP-N--G-.MVL-..-----AM-- 528
H2G.CI.92.ABT96 KM-WFL-WIEDRNMTLL..............KPQ-RQRRNYV--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANIEENRSN........NHTNIIFSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-F---NV--YSSV...TPKN--G-.FVL-..-----AM-- 541
H2U.FR.96.12034 KM-WFL-WVENR-MEGQ..............TSR-RHKRNYV--H-R-V--T-H---RNV-L--RE-...DLT-N-TV-SMIANI-RI-K.........NQTNISMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-R-I-F---PV--YSSV...TP-N--G-.FVL-..-----AT-- 535
SMM.SL.92.SL92B KMNWFL-WVEDRN-S-P.........RWTTQTKK-QHKRNYV--H-R----T-HR---NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANI-WIDN.........N-TNITMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-M---HV--YTTS...TSKN--G-.FVL-..-----AT-- 547
SMM.US.x.PGM53 KMNWFL-WVEDRN-SGS.........LWTQQTKADEKKRNYV--H-R----T-HR---NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IADI-WIDG.........NQTNITMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---SVR-YTTGA...S-N--G-.FVL-..-----AT-- 549
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 KMNWFL-WVEDRDQN-N.........RWKQQKKR-QQKRNYV--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IAEI-WI-N.........N-TNITMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---DVR-YTTTG..AS-N--G-.FVL-..-----AT-- 548

* *
gp120 end gp41 start

MAC.US.x.239 KMNWFL-WVEDRN-AN..............QKPK-QHKRNYV--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANI-WIDG.........NQTNITMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---DV--YTTGG..TS-N--G-.FVL-..-----AT-- 540
MAC.US.x.251_1A11 KMNWFL-WVEDRN-AN..............QKPK-QHKRNYV--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-I-TV-S-IANI-WTDG.........NQTNITMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---NVR-YTTGG..TS-N--G-.FVL-..-----AT-- 539
MAC.US.x.251_BK28 KMNWFL-WVEDRDVTT..............QRPK-RHRRNYV--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANI-WTDG.........NQTSITMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---DV--YTTGG..TS-N--G-.FVL-..-----AT-- 542
MAC.US.x.EMBL_3 KMNWFL-WVEDRDVTTQ..............RPK-RHRRNYV--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANI-WTDG.........NQTSITMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---DV--YTTGG..TS-N--G-.FVL-..-----AT-- 542
STM.US.x.STM KMNWFL-WIENR--SE.........MRDWNKNKK-QQKRNYV--H-R-V--T-H----NV-L--RQ-...DLT-N-TV-SIIANI-WT-N.........N-TNITASAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---NV--YTTS...TS-T--G-.FVL-..-----AT-- 543
MNE.US.x.MNE027 KMNWFL-WVEDKNLTG............TTQKPQ-QHKRNYV--H-R----T-H----NV-L--RE-...DLT-N-TV-S-IANI-WIDG.........NQTNITMSAEVAELY-L--GD-.-L-E-T-I-L---NV--YTTGG..TP-N--G-.FVL-..-----AT-- 543
LST.CD.88.447 -V-RI-QEWNNKNSDKW.....................YPWAN-H--SV-DD-AS---KI-L--T--FNNR---THRV-EMWFQMEKFEPE..ENLGGNLSVRFLPPSWETNQFVATGAH-.-LIRLR-I-F---DVH-YAP....SSKQ---APLAL-..A--L-S--- 566
LST.CD.88.485 -I-RILQEWNNKNSDKW.....................YPWAN-H--SV-DD-AT---KI-I--T--FNNR---THRV-EMWFELEKWEPE..ENLGGNLSVRFLPPSWETNQFVATGAH-.-LIR-R-I-F---AEHQYAP....SSKQ---APLAL-..A--L-S--- 565
LST.CD.88.524 -V-RI-QEWNNKNSDKW.....................YPWAN-H--S--DD-AT---KI-L--T--FNNR---THRV-EMWFEMEKWEPH..EDLGGNLS-KFLPPSWETNQFVATGAH-.-LIRLR-I-F---SEH-YAP....RG-QT--APLAL-..A--L-S--- 568
LST.KE.x.lho7 -V-RI-QEWNNKNSDKW.....................YPWAN-H--S--DD-ATI--KI-L--T--FNNR---THRV-EMFFEMEKWEPH..EDLGGNLS-KFLPPSWETNQFVA-GS--.-LI-LN-I-F---DEH-YAP....RG-QT--APLAL-..A--L-S--- 563
SUN.GA.98.L14 -L-RI-KVWNDTTSNKW.....................YPWAN-H--SV-DD-AS---KI-L--T--FNNR---ANRV-EAWF-LERVEDW.KVNGS-I-VVAFQPPTNTLNQFV-TGAH-.-L-R-R-I-F---DEH-YAP.....RK----APVAL-..A-AL-S--- 569
MND-2.GA.x.M14 -W-RIWKTWNNQNSNVW.....................YPYMS-K-R--VDD-H---RKI-M--V--FNNH---TNDV-EMFFEVQLVEG.......KRYL-KFLPQDEVQNQFTAVGAH-.-L--VD-I-F---DVH-YHLPD...AKQ--GA.VLL-..M--L--L-- 550
MND-2.x.x.5440 -W-KIWKAWNSKQSSVW.....................YPYMSRN-R--VGD-H----KI-M--V--FNNE---TNDV-EMFFEVQKTDDD......-GYI-KFIPQDWIQNQYTAVGAH-.-L--VD-I-F---DIH-HHLPN...T-Q--GA.VLL-..M--L--L-- 572
DRL.x.x.FAO -VSKIWRTWNNRTSNVW.....................YPYAS-H-----DD-AR--RKI-M--V--FNNE---TQDV-EMFFEIQKLETE..ETGDSNYQ-KFIPQDEVQNQFTAVGAH-.-L--V--I-F---DVH-YNLPG...H-Q--GA.VVL-..I--L-SL-- 576
SYK.KE.x.KE51 -VSKI-ANVSNGYANP.................SNYAKNLY-S-A-R----Y-GY-T-L--L--TE-...H-K-T----AV-TDIEYYPN.........-QLNFAPTANVE-V--AD-FN-.-LIR-K-I-F---SQR-YELP....TKQ---APLAL-..---L-S--- 522
SYK.KE.x.SYK173 -VSK--ANITNGNASKN.................NYASNLR-S-A-R----D-RY-R-LI-L--TA-...H-K-T--V-AV-TDIEYYPG.........-TLNFTPTANVE-V--AD-FN-.-LIQ-K-I-F---DQR-YELP...NT-----APLAL-..---L-S--- 516
RCM.GA.x.GAB1 KLNWFL-LLNNETVG................TTN-KRKAPFV--IT-M-V-D-YT-SRKV-T--RPD...ALK--AQVSY--ADI-Y.........I-D--TNITLSAEVG-Y-AA--GR-.-AIE-R-I-F---EI--YQT......KQ--VP.LVL-..-----S--- 531
RCM.NG.x.NG411 KMNWFL-YLNNKTEGNK................N-ARQAMFV--IT-MVV-D-YT-SRKV-T--RPD...AL--NATV-Y--ADI-YTDN.........MTTNVTLSAEVG-I-AA--GR-.---E-M-I-Y---NVR-YET......KQ--VP.LVL-..-----S--- 525
GRV.ET.x.GRI_677 KMDWFI-YLNNRTEDAE...GTNRTCDKGKPGPGPCVQRTYVA-H-R-VV-D-YT-S-KV----RE-...HLE-N-SV-A-YVAI-YN-KS........GP-NVTLSPQV-SI-AY--GD-.-L-E-T-I-F---DVR-YTGPT....----VPF.VL-..--------- 537
SAB.SN.x.SAB1C KMDWFL-YLNNK-VDPD..H--CAKNN.....TKPCWQRTYV--H-R-VV-D-YTLS-KT----RE-...HLE-N-TA-A-YVELNYNSK.........NRTNVTLSPQIESI-AN--GD-.-L-E-K-I-F----VR-YTG....PE-Q--V.PFVL-..--------- 542
TAN.UG.x.TAN1 TPDWFV-WLNNE-NSGR..NVDVEGNNCTTGKDKRCYKRTYV--H-RS-V-D-YTLS-KT----RE-...HLE-T-TV-SMMVSL-YNSK.........ERTNVTLTANLENI-AY--GR-.-LIE---I-F---EIR-Y-GPT....----VPF.VL-..--------- 548
VER.DE.x.AGM3 KMDWFL-YLNNRTVDPD..H-PCNGTKGKGKAPGPCAQRTYVA-H-RSV--D-YTLSRKT----RE-...HLQ-T-TV--MSVELNYNSK.........NRTNVTLSPQIETI-AA--GR-.-L-E-T-I-F---EVR-YTGG...HD-T--V.PFVL-..--------- 558
VER.KE.x.9063 KMDWFL-YLNNQ-VDAN..H-QCSNETKKGNAPGPCVQRTYVA-H-RSV--D-YTIS-KV----RE-...HLE-T-TV--MTVELNYN-N.........YRTNVTLSPQIEGI-AA--GR-.-L-E-T-I-F---NVR-YTGG...QD-S--V.PFVL-..--------- 558
VER.KE.x.AGM155 KMDWFL-YLNNLTVDAD..H-HCKNNAGKGRSPGPCVQRTYVA-H-RSV--D-YTIS-KT----RE-...HLQ-T-TV--MTVELNYN-Q.........NRTNVTLSPQIETI-AA--GR-.-L-E-T-I-F---EVR-YTGG...QE-Q--V.PFVL-..--------- 553
VER.KE.x.TYO1_patent KMDWFL-YLNNKTWDAD..H-FCSSKK.KGHAPGPCVQRTYVA-H-RSV--D-YTLS-KT----RE-...HLQ-R-TV--MTVELNYNSK.........NRTNVTLSPQIESI-AA--GR-.-L-E-T-I-F---EVR-YTGG...HE-Q--V.PFVL-..--------- 550
COL.CM.x.CGU1 -ASS-WKHDS.............................PVMN-T-RKLV-S-VTHARIL-G--PG-...HLQ-NWEKQPVIAFMGTIEG....DNDGNGCAYPAAPNFKHALSTL--GR-.-L--MRTTTYV--DI--S-NVNWHHG-Q--...GIFAFSI-AL-SG-- 525
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glycosylation NKS glycosylation NYT
glycosylation NAS glycosylation NHT

H1B.FR.83.HXB2 STMGAASMTLTVQARQLLSGIVQQQNNLL.RAIEAQQHLLQLTVWGIKQLQARILAVERYLKDQQLLGIWGCSGKLICTTAVPWNASWSNKS..........LEQIWNHTTWMEWDREINNYTSLIHSLIEESQNQQEKNEQELLELDKWAS.LWNWFNITNWLWYIKLF 685
H1A1.UG.85.U455 -------I-----------------S---.----------K------------V-------Q------------------T----S------..........Q-D---NM--LQ-EK--SS--GI-YQ-------------LD--A-----N.-*-----S------R-- 677
H1B.US.90.WEAU160 ---------------L-------------.---------FE------------V--------------------------T---------R-..........QDY---NM-----E-------G--YN------------------------.--T--D-S-------I- 688
H1C.ET.86.ETH2220 -------I-----------------S---.K-------M------------T-V--I--H-R-----------------------S------..........Q-E--DNM---Q-----S---DI-YN-L-V-----D---KD--A----EN.---------------I- 673
H1D.CD.84.84ZR085 ----------------V------------.---------------------------------------------H----T----S----R-..........V-Y--GNM---Q-E---D---G--YN------I------K----------.-----S--Q------I- 685
H1F1.BE.93.VI850 EH-----I---------------------.-----------------------V--------------------------N----S------..........Q-E---NM-----EK--S--SNI-YK-----------------A------.-----D-S-------I- 661
H1G.SE.93.SE6165 -------I-----V-----------G---.-----------------------L--------------------------N----V------..........YNE--DNM--I--E-------YQ-Y--L------------D--A--Q---.-----G--R------I- 688
H1H.CF.90.056 -------I-----------------S---.---Q-R--M--------------V-------R------------------N----S------..........QSE--DNM------KQ-S---EE-YR-L-V--T-------D--A------.--T--D-SH------I- 674
H1J.SE.93.SE7887 -------I-----V-----------S---.K---------K------------V--------------------------N-----------..........Y-D--ENM--IQ-E-------GI-Y-----A-----N--KD--A----TN.-------S-------I- 677
H1K.CM.96.MP535 -------I-----------------S---.--------------------R-----------------------------N----S-----..........SW-E---NM-----EK--G--SDT-YK------T-------D--A------.-----D--K------I- 671
H101_AE.TH.90.CM240 -------I-----------------S---.-----------------------V----------KF--L------I---------ST---R-..........F-E---NM--I--E---S---NQ-YEILT------DR--KD---------.-----D---------I- 679
H102_AG.NG.x.IBNG -----R-I-----------------S---.K---------K------------V--L----R------------------T----S-----T..........FND--DNM--IQ-EK--S---DI-YN-------R------D--A------.-----D--------RI- 676
H103_AB.RU.97.KAL153_2 -------I---------------------.-----------------------V-------------------------------T-----P..........-DE-*-NM-----E-------G--YN---------------I-A------.-----D-SK------I- 668
H104_cpx.CY.94.CY032 -------------------------S---.----------R------------V--L-S---------------------N----S------..........YND--DNM--LQ--K------QI-YG-L------------D--A------.-----S--K------I- 683
H1N.CM.95.YBF30 -------I-------T----------I--.------------SI--------KV--I----R---I-SL------T--Y-T----ET---NTS.........YDT---NL--QQ--EKVR--SGV-FG---QA-E--NT--KS-----Q-D-.--S--G--K------IA 674
H1O.BE.87.ANT70 ------AT--A--THT--K------D---.---Q---Q--R-SX---R--R--L--L-TL-QN----SL---K---V-Y-S-K--RT-IG............N-S--DTL--Q----Q-S-IS-T-YEE-QKA-V---Q--KK-----E---.I---LD--K------IA 678
H1O.CM.91.MVP5180 ------ATA---RTHSV-K------D---.---Q------R-S----R--R--LQ-L-TLIQN--R-NL---K-----Y-S-K--T---G.........RYNDDS--DNL--QQ--QH---VS-I-YDE-QAA-D-----VKA-----E---.-----D--K------IA 691
H1P.FR.06.RBF168 ------AV--------V-H--------M-.-------E--R-S----R--R--L--I-T--R------L-----QIV-Y-N----R--T---.......ETE-DGX-TNL--Q---KLVD---DT-YLE-QRA-D--XA--KK-----Q--Q.----LD-XQ------I- 700
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 ------AV---------------------.----------------V------L-------Q---I--L------S--Y-T----KT--G..........KSMSD---NL--QQ--KL-T---GT-FG-L--A-S------KD-----Q---.-----D---------I- 686
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 -------I-------K-------------.------------S----------V--I----R---I--L------SV-Y-N----TT---.........NNSYDT--GNM--QN--EQVR--SGV-FG-L-QA-E--SI--KS-----Q-S-.-----D--K------I- 657
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 -------L----------T------S---.------------S----------V--I-----------------------S----RT---..........KTYNE--DNM--------VR---EI-YG---QA-D---N--KK-----H-T-.-----D-SH------I- 667
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -------L-----------------S---.------------S----------V--------------L-----------S----TT-T-..........KSYDD--YNM---Q--K-VS---DV-YN-L-KA-T---N--K----------.-----D--S------I- 699
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 -------VV---------T----------.------------S----------V-------R------L---T--T--P---R--KT-G-I.........SDYQV---NY--QQ----V----G--YT-L--ANT------K------S--N.--S--D---------M- 674
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 ------AL-------N---------S---.K-----------S----------V--------------L-----------N----NT--K-........LGTNLSF-DNM---Q-EK--D---ET-YE-LTR------V------A----S-.-----D--Q-------- 663
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 -------L---------------------.------------S----------V-----------I--L------S--Y-T----ST-GAN.........TSYDE---NL--QD--KRVK--SGV-FD---QA-E-XNT--RS-----Q-S-.-----D-S-------I- 671
CPZ.CD.90.ANT -------IA--A-T-N-XH------A---.Q---T-------S---V------M----K--R-----SL---AD-VT-H-T----N--V-FTQTC.AKNSSDIQC--ENM--Q----LVQ-S-GQ-YNILQIAHE---R-KK--Y-----S-.-----D--Q------I- 687
CPZ.TZ.2001.TAN2 -------IA--A---G---D-----Q---.Q-----------S----------M----X-IR---Y-S----AN--V-HSS----L--AED-QKCNSTNTKYY-C---NL--Q----LVQ-ASET-Y--L-IA-T-----K---------S-.--D--D--Q-----R-A 691
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 -------LA--A---G---------Q---.Q-----------S----------M----K-IR---Y-S----AN--V-HSS----L--AGT-SKCNYTGAKYY-C---NL--Q---KLVQ-SSET-Y--L-TA-T---R-K---------S-.--D--D--Q------IA 709
CPZ.TZ.00.TAN1 -------IA--A---G---------Q---.Q-----------S----------M----K-IR-----SL---AN--V-HSS----LT-AED-TKCNHSDAKYYDC---NL--Q----LVE-S-GT-Y--L-KA-T-----K---------S-.--D--D--Q------IA 686
CPZ.GA.88.GAB2 -------VM------N-------------.------------S----------V-----------V-AL------TV-YST----T--NSNK.........SY-D--SNL--QQ--KLVE-H-GT-FQ-LQRAHE--NS--K------Q-S-.-----D---------M- 677
CPZ.GA.88.GAB1 ------AV---------------------.K-----------SI--V------L-------Q---I--L------AV-Y-T----N--PG.-........NSTDD--GNL--QQ--KLVS---GK-FG-L--A-S------RD-----Q---.-----D--K------I- 676
CPZ.US.85.CPZUS -------VV--------------------.------------S----------V-----------I--L------T--Y-T----DT---N.........LSYDA--GNL--Q----KVR--SGT-F----QA-E--NT--KS-----Q-S-.-----D---------I- 658
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 ------AV--------V-H--------M-.---A---E--R-S----R--R--L--I-T--R------L---T-R---Y-N----KT-TG-.......NDTE-DD--GNM--QQ--KLVD---DT-FLE-QRA-E---A--KA--------D.--S-LD--Q------I- 676
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con ------AV--------V-H------X-M-.---A---E--R-S----R--R--L--I-T--R------L---T-R---Y-N----KT-TG-.......NETE-DD--GNM--QQ--KLVD---DT-FLE-QKA-E---V--KA--------D.--S-LD--Q------I- 671
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con ------AI--------V-H--------M-.---A---E--R-S----R--R--L--I-T--R------L---T-----Y-N----TT-TG-.......SDSE-DG--GNL--QQ--KLVD---DT-FLE-QKA-E---A--KA--------D.--S-LD--Q-I---RI- 680
MON.CM.99.L1 G-----ATA----S-S--A------E---.--VT---S--------V------LT---KFI---T--NA---AN-AV-H-T----N--AK...........GHFPE-DNM--QQ-SELVD-D-MT-QQ-L-AA-E--G--QH--MKPGQ-DF.-----D-SK------I- 687
MON.NG.x.NG1 G-----ATA----S-S--A------E---.--VT---S----S----------LT---KFI---T--NS---ANRAX-H-Q-L--NT-AK...........GHFPE-DNM--QQ-SMLVD-D-A--QX-L--A-E--G--AH--MK-GQ-DW.-----D-SK------I- 701
GSN.CM.99.CN166 T-----ATA--E-S-S--A--M---E---.--V----S---PS--------T-LSSL-K--R--TI-QA---ANRP--H-I----T--A-...........GSLPD-ENM--QK-SMLVE-D-YT-QQ-L-QANQ--AS-LN--MK-S--D-.--S--D-SD-QR---I- 696
CPZ.CM.98.CAM3 -------VV--------------------.------------S----------V-------R---I--L------A--Y-T----NT--AN.........TSFDE---NL--QD--KRVK--SGV-F----QA-E--NT--KS-----Q-S-.-----D--R-------- 681
CPZ.CM.98.CAM5 -------VV------H-------------.------------S----------V-----------I-SL------A--Y-T-----T--AN.........TSYDE---NL--QD--KKVK--SGV-F----QA-E--NT--KD-----Q-S-.--S-----Q------I- 687
TAL.CM.00.266 TA---VATA----S-S---------EH--.----H-------------N-N--LT-L-K--E--AK-NS---AW-Q--Y-S----KT---...........YTDPQ-QNM--Q--EMKVD-H-G--SQ-LQ-A-E---R-VH--QK-ND-D-.--S---LSA-FRWLRIA 690
TAL.CM.01.8023 TA---VATA----S-S---------EH--.----H-------------N-N--LT-L-K--E--AR-NS---AW-Q--Y-S----KT-T-...........STNPD-QNM--Q--EKLVD-ASDT-TV-LQ-A-E---R-VH--QK-ND-D-.--S---LSA-FRWLRIA 708
GSN.CM.99.CN71 A-----ATA----S-S--A------E---.--V----S----S----------LSSL-K--R--TI-QA---ANQP--H-I----D--AK...........NSTPD-E-M--Q--SKL-E-D-YT-QQ-L-NANH--S--MND--K-S--D-.--S--D-S-------I- 705
MUS-1.CM.01.1085 G-----ATA----S-S--A------A---.--V---------S----------LT-L-KFI---A--NL---ANRQ--H-R----D--A-...........HTQPG-ENM--QQ-S-LVD-D-TT-QE-L-LA-R---E-QHK-QK-LE-D-.--E--D-SK------I- 708
MUS-1.CM.01.CM1239 G-----ATA----S-S--A------A---.--V---------S----------LT-L-KFI---A--NL---ANRQ--H-R----T--A-...........HTLPG-ENM--QQ-SKLVD-D-NT-QG-L-AA-K---E-QHK-QK-LE-D-.--E--D-SK------I- 702
MUS-2.CM.01.CM1246 G-----ATA----S-S--A------A---.--V---------S----------LT-L-KFV---AI-NL---ANRQ--H-S----D--A-...........HTQPG-DNM--QQ-S-LVD-D-AV--G-L-MA-Q---E-QHK-QK-LE-D-.--E--D-SK----V-I- 704
MND-1.GA.x.MNDGB1 -A--SV-VA----SQS-VT---E--KQ--.KL--Q-SE--K--I--V-N--T-LTSL-N-I---A--SQ----WAQV-H-S-E-TNTS..............ITPN-TSE--K--ETRTDYLQQN-TEMLKQAYDREQR-TY--QK-GDLT-.WAS--DF-W-VQ-L-WG 712
WRC.CI.97.97CI14 -A--TV-TV--I-SQH--A------K---.ELV-K--E--R--I--V-N----LS-I-GF-E--LK-KQ---ELTQV-H------Q--NA.............TPN-ENE--QH-YKRTDELQAN-SAILVIAHD-EQA-MF--QK-SD-TA.WGS-LQWF-IWNWL-WG 704
WRC.CI.98.98CI04 -A--TV-TV--I-SQH--A--L---K---.ELV-K--E--R--I--V-N----LS-I-GF-E--LK-KQ---ELTQV-H-N----E--NA.............TPN--NE--QH-Y-RTDELQAN-SV-LV-AH-TEQ--MF--QK-QD-TT.WGS-LQWF-IWNWL-WG 714
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 -A--TV-TV--I-SQH--A------K---.ELV-K--E--R--I--V-N----LS---G--E--VK-KQ---ELTQV-H-----EEA-NM.............TPA--NE--QQ-HLRTDTLM-N-SDMLVQAHA-EQS-MF--QK-TD-TQ.WGS-LSWF-IWNWL-WV 706
OLC.CI.97.97CI12 -A--TV-TI----SSH--A---R--KHM-.EM--K--E--K--I--V-N----L-G--K-----A--KQ---EFMQV-H-T----YT...............QSPD-GND--LK-Q-KVD-L-QE-DDRLTIAYQE-QR-QY--QRFQELSD.WTK---LA--MT-V-IG 700
MUS-2.CM.01.CM2500 G-----ATA----S-S--A------A---.--V-T-------S----------LT-L-KFI---A--NL---ANRQ--H-R----N--A-...........HTQPE-DNM--Q--S-LVD-D-AT-QG-L-LA-K---E-QHK-QK-LE-DA.--E--D-SK--F-V-I- 690
DEB.CM.99.CM40 AA-----TA----S-S---------QE--.K-V--HGQ--T--A--VRN-NT-LT-I-K-----AK-NE---AF-Q--H-T----N-L..............EDPD-DNM--Q--EMKVA---DEWEGALQRA-E---R-VHA-QS-QD-D-.-----DLSR-F-W-R-V 687
DEB.CM.99.CM5 AA-----TA----S-S---------QE--.K-V--HG---S--A--VRN-NT-LT-I-K-----SK-NE---AF-Q--H-T----HT-..............G-PD--NM--Q--E-KVA---DEWEGALQRA-E---R-VHA-QS-TD-D-.-----DLSR-F-W-R-V 667
DEN.CD.x.CD1 TV---VGTG-A--S-D--A------QE--.--V-GHSA----S-----N-N--LT-I-K-----A--NE---AW-Q--H-S-E-SNQSIPG........LALYQPDFQNM--QQ-ETD-AALFGNVSDALKKA-A---R-VH-VQS-YD-DN.-----DLSK-F-W-R-V 694
H2A.DE.x.BEN -A---R-L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N----VT-I-K---H-AQ-NS---AFRQV-H-T---VNDS..............-SPD-KNM--Q--EKQVRYLEAN-SQSL--A-I-----MY--QK-NS-DI.-G---DL-S-VK--QYG 679
H2A.GW.x.ALI -A--T-AL--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N----VT-I-K-----AR-NS---AFRQV-H-T---VNNS..............-KPD-DNM--Q--EQQVRYLEAN-SEQL-RA-I-----TY--QK-NS-DV.FT--LDL-A-VK--QYG 677
H2A.SN.x.ST AA-----L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N----VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---VNDT..............-TPD--NM--Q--EQR-R-LEAN-SESL-QA-I-----MY--QK-NS-DV.FG---DL-S-IK--QYG 675
H2B.CI.x.EHO -A-----L--SA-S-T--A------QQ-V.DVVKR--E--R-----T-N----VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---VNES..............-KPD--NM--QQ-E-QVRFLDAN-TK-L--A-I-----MY--QK-NQ-DI.FS---DF-S-MA--R-G 678
H2B.GH.86.D205 -A---T-L--SA-S-T--A------QQPV.DVVKR--E--R-----T-N----VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---PNET..............-TPN--NM--QQ-EKQVHFLDAN-TA-L--A-I-----MY--QKINS-DV.FG---DL-S-IK--H-G 682
H2G.CI.92.ABT96 -A--T--L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N--T-VT-I-K-----AR-NS---AFRQV-H-T---D-LGA--T..........--PQ--NM--Q--EKQ--FLEDN-TR-L--A-I-----MY--QK-NS-DV.FG---DL-S-VK-VY-G 699
H2U.FR.96.12034 -A-----L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR--EM-R-----T-N--T-VT-I-K-----AS-NA---AFRQV-H-T---INDT..............-TPN-DNM--Q--EEKV-YLEEN-TQ-L-AA-I-----MY--QK-NN-DI.FG---DL-S-VK-VY-G 689
SMM.SL.92.SL92B -A-----L---A-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T-L-PNDS..............-VPD--NM--Q--EKKVEFLEAN-TQML--ARL-----MY--QK-NS-DV.FG---DL-S-VR--QYG 701
SMM.US.x.PGM53 -A-----V-RSA-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-R---AQ-NS---AFRQV-H-T---PNAS..............-VPN--NM--Q--E-QVDDLEAN-TQAL--A-I-----MY--QK-NS-DI.FG---DL-S-IK--QYG 703
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 -A-----L--SA-S-T--A------QQ--.DVVKR-HE--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---PNDS..............-VPN-DNM--Q--E-KVDFLEAN-TQ-L--A-I-----MY--QK-NS-DI.FG---DL-S-IR--QYG 702

*
MAC.US.x.239 -A-----L---A-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NA---AFRQV-H-T---PNAS..............-TPK--NE--Q--E-KVDFLEEN-TA-L--A-I-----MY--QK-NS-DV.FG---DLAS-IK--QYG 694
MAC.US.x.251_1A11 -A-----L---A-S-T--A------QL--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NA---AFRQV-H-T---PNAS..............-TPK--NE--Q--E-KVDFLEEN-TA-L--A-I-----MY--QK-NS-DV.FG---DLAS-IK--QYG 693
MAC.US.x.251_BK28 -A-----L---A-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NA---AFRQV-H-T---PNAS..............-TPD--ND--Q--E-KVDFLEEN-TA-L--A-I-----MY--QK-NS-DV.FG---DLAS-IK--QYG 696
MAC.US.x.EMBL_3 -A-----FR--A-S-T--A------QQ--.GVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K--E--AQ-NA---AFRQV-H-T---PNAS..............-TPD--ND--Q--E-KVDFLEEN-TA-L--A-I-----MY--QK-NS-DV.FG---DLAS-IK--QYG 696
STM.US.x.STM -A-----L---A-S-T--T------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NS---AFRQV-H-T---PNDS..............-VPD--NM--Q--E-KVDFLEAN-TQ-L--A-V-----MY--QK-NS-DV.FG---DL-S-VR--QYG 697
MNE.US.x.MNE027 -A-----L---A-S-T--A------QQ--.DVVKR--E--R-----T-N--T-VT-I-K-----AQ-NA---AFRQV-H-T---PNAS..............-TPN--NE--Q--E-KVDFLEEN-TA-L--A-I-----MY--QK-NS-DV.FG---DLAS-IR--QYG 697
LST.CD.88.447 TA--LV-TI-----QVVIQ--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-I-E-----T--AS---QW-QV-H-N-E--YN...............ITPN-TRD--I----QVGVLEAN-ST-LQ-AYTTELE-RNAFKK-QEFN..F---LD-LS-FQ---YA 718
LST.CD.88.485 TA--LV-TI-----QVVIQ--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-I-E-----A--AS---QW-Q--H-N-E--YN...............ITPN-TRD--I----RVGVLEAN-ST-LQ-AYTTELE-RNAFKK-QEFN..F-S-LD-LS-FQ---YA 717
LST.CD.88.524 TA--LV-TI-----QVVIQ--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-I-E-----A--AS---QW-QV-H-N----YN...............VTPN-TRD--I--E-QVGSLEAN-TT-LQ-AYTTELE-RNNFKK-QDFN..F-S-MDL-T-FQ---YA 720
LST.KE.x.lho7 TA--LV-TI-----QAV-Q--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-L-E-V-H-A--AS---QW-QV-H-N-E-TYN...............ITPN-TKD--R--ESKVAI-DKN-T--LQ-AYTTELE-QNKFKK-QEFN..F-S-LD-SH-FT-V-YA 715
SUN.GA.98.L14 TA--LV-TI-----QAV-Q--L---KQ--.VLV-K--E--R--I--V-N----LT-L-E-VQ--S--AS---QW-QV-H-N----YN...............ITPN-TKD-------QVKM-DDN-TA-LQ-AYVTELE-QNKFKQ-QEFN..F-S-LDLSQ-FL---YA 721
MND-2.GA.x.M14 -A--SVAVA----SQA--N---E--KI--.SL-DQHSE--K--I--V-N----LT-L-D-VA--SR-AV----FSQV-H-N---PNES..............ITPN-TSE--L----RVTAI-NNMTIDLQRAYELEQ--MY--QK-GDLT-.WAS--DL-W--K-V-IG 704
MND-2.x.x.5440 -A--SVAVA----SQT--N---E--KV--.SL-DQHSE--K--I--V-N--V-LT-L-E-VA--SR-SV----FSQV-H-S-K-PNNS..............IVPN-TSE--L----RV-SIVTNMTIDLQRAYELEQR-IF--QK-GDLNFHGLTG-DL-W--K-V-IG 727
DRL.x.x.FAO -A-CSVATAM---SQA--T-M-E--KQ--.-LV-Q--E--K--I--V-N----LT-L-E-IG--AM-SL----FAQV-H-N-V-PNES..............VTPN-TSE-----QKRVDSISNN-TLDLQKAYE-EQ--IF--QK-GDLT-.WA---DF-W-SK---IG 730
SYK.KE.x.KE51 TA--S-ATA--L-SQT--A------QK--.E-V-------G-----V-N-N--LT-L-T--R--AIMSN---AF-Q--H---T-QQACG-N-........RCPTPQ-ENM--HT-E-QVD-L-DH-DN-LR-A-E-----VHD-TK-QE-D-.--S--DLSK-FQ-L-IG 682
SYK.KE.x.SYK173 TA--G-ATA--L-SQT--A------QK--.E-V-------G-----V-N-N--LT-L-T--R--AI-SN---AF-Q--H---T-EKACG-N-N.......FCPKPQ-KNM--HR-EQ-VD-L-DH-DG-LR-A-E---R-VHD-TK-QE-D-.--S--DLSK-FF-L-IG 677
RCM.GA.x.GAB1 TA----ATA----S-H--A--L---K---.DIVKR--N--K-----T-N----VT-I-K--A--S--NTF--AWRQV-H-V---TF...............NKTPE-QKES-LQ-E-N-SYLEAN-TIALQ-A-D-H---VH--EK-SN-GD.AFS-L-LDW-MQ---IG 684
RCM.NG.x.NG411 TA----ATA----S-H--A--L---KK--.DIV-Q--E--K-----T-N----VT-I-K--A--S--NTF--AWRQV-H-T-E-IY-Q...............TPE--KQ--L--E-N-SRLEGN-SVALQDA-E-H-R-VHD-EK-NS-GD.MLS-L-MDW--K--RIG 678
GRV.ET.x.GRI_677 TA----AT-----S-H--A--L---K---.A-V-Q--Q--K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NS---AW-QV-H-T---KYNN...............TPK-DNM--L--E-Q--ALEGN-TQ-L--A---ES--LDLYQK--D-SG.F-S--SLST--G-V-IG 690
SAB.SN.x.SAB1C AA----ATA----SQ---A--L---K---.A-V-Q--QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-N----AFRQV-H-T-L-KYNN...............TPD-ENM--Q--E-Q-EK-EAN-SRIL-QAHE-EQ--LDSYQK-VS-SD.F-S--DL-K-FGWM-IA 695
TAN.UG.x.TAN1 AA---TATA----SQ---A--L---K---.A-V-Q--QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--TR-NL---AF-QV-H-T---TFNN...............TPD-DNM--Q--ESQ-TALEGN-STTLVKAYE-EQ--MDTYQK-GD-T-.W--I-DVSS-F-W--WG 701
VER.DE.x.AGM3 TA----ATA----SQH--A--L---K---.A-V----QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NA---AW-QV-H-T---QWNN..............RTPD--NM--L--E-Q-SYLEGN-TTQL--ARA-E---LDAYQK-SS-SD.F-S--DFSK--NIL-IG 712
VER.KE.x.9063 TA----ATA----SQH--A--M---K---.A-V----QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NV---AW-QV-H-T---QWQN..............MTPN-QNM--L--E-Q-GELEGN-TEQLVKARE-E---LDAYQR-TS-SN.F-S--DFSK--NIL-IG 712
VER.KE.x.AGM155 TA----ATA----SQH--A--L---K---.A-VG---QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--A--AR-NA---AW-QV-H-T---TWNN...............TPE--NM--L--EKQ-EGLEGN-TKQL-QARE-E---LDAYQK-SD-S-.F-S--DFSK--NIL-IG 706
VER.KE.x.TYO1_patent TA----ATA----SQH--A--L---K---.A-V----QM-K--I--V-N-N--VT-L-K--E--AR-NS---AW-QV-H-T-E-PWTN..............RTPD-QNM--L--E-Q-ADLE-N-TRQLVKARE-E---LDAYQK-TS-SD.F-S--DFSK--NIL-MG 704
COL.CM.x.CGU1 AA--S--VA--I--QS-NGRASASS-RM-LKLV-T-SA--------V-N--V-VATI-G--EE-AK-ASI--ANMQ--R-I----KT-.............GE-DP-QNM--KQ-HERVR---DI-EADLV-AYDL--E--KK-A--GD-TN.WFSG-GLF-IFK-VLYA 681
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H1B.FR.83.HXB2 IMIVGGLVGLRIVFAVLSIVNRVRQGYSPLSFQTHLPT......PRGPDRPEGIEEEGGERDRD.RSIRLVNGSLALIWDDLRSLCLFSYHRLRDLLLIVTRIVELLG.......RRGWEALKYW............WNLLQYWSQELKNSAVSLLNATAIAVAEGTDRV 829
H1A1.UG.85.U455 VI-----I------T----I--------------LA-I......-E-LG--GR-------QGK-.------S-F--IA-----N-----------FA---A-A-----RSSLKGL-L---G---L............----L--GR---I--IT--D-V-V---GWI--- 828
H1B.US.90.WEAU160 -------I------T----------------------A......--------------------.--G---D-F-T---V--------L----I-----AK-------.......---------C............--------------------------------- 832
H1C.ET.86.ETH2220 ------VI----I---------------------LI-H......------LG--------QG--.--------F--IF------------------I--AA-T-----RSSLKGLQ----T---L............GS-V---GL---K--IN---T---V-G-----F 824
H1D.CD.84.84ZR085 -------I--------------------------L--A......----------------Q--G.T-------FS--------N----------E-I--AA-------.......---------L............--------R------I--VD------------I 829
H1F1.BE.93.VI850 -------I----------------K------L--LI-S......------------G---QGK-.--V---T-F---A-----N------RH---FI--AA---DRGL.......---------L............G--TR----------I--F-T---V-------I 805
H1G.SE.93.SE6165 -------I--------------------------LTHH......Q-E---------G---QG-G.--V---S-F-P-------------------SI---A-T-----RSSLKGL-L---G---L............----L--GR------I---DTV-----NW---- 839
H1H.CF.90.056 -------I----I---------------------LV-N......---------T--G---Q---.--V-----F-PVV-------S----RL--------V-T-----.......---R-----L............-------G-------ID---T----------GI 818
H1J.SE.93.SE7887 ---I---I----I----A----------------LI-N......-TEA---G----G---QG-T.--------F---A-----N-----------FV--AA-T-GT--.......L----I---L............V--VW--G-------I----T-----------I 821
H1K.CM.96.MP535 ---I---I----A-----V---------------LI--......S--A------------Q-KN.--V---S-F---A-----N------RQ--N-I------L-RGL.......-G-------L............---V-----------I----T------G----I 815
H101_AE.TH.90.CM240 -------I----I---------------------PSHH......QKE---------G---QG--.--V---S-F---A------------------T--AA-T-----HSSLKGL-----G---L............G---L--G----I--I---D-----A-GW---- 830
H102_AG.NG.x.IBNG -------I---------T-I--------------LTHH......Q-E-----R---G---Q-K-.--V---S-F---A------------------I--AA-T-----HNCLKGL-L--G----L............---IS--V-------IN---TI--V--NW---A 827
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ------------I---------G-----------R--A......Q------------D------.T------RF------------F-I--H-------AA-------.......----------............-------I----S--IN-IGTI-----GW---- 812
H104_cpx.CY.94.CY032 -------I----I------------------L--LI--T.....Q--L---G-T------Q--S.--------F-P-------N------RH--N-----A-T-----.......I--------L............--F-L--G-------IN-F-T-----------I 828
H1N.CM.95.YBF30 ----A-I--I--ISI-IT-IA----------L--LI--......A-------ET-GGV--Q--G.--V---S-FS--V-E---N-LI-L----T-S---LR-TL----QSLSRGLQLLN-LRTHL............-GI-A--GK--RD--I----T---V-------I 825
H1O.BE.87.ANT70 -I---A---V-VIMI--N--KNI----Q---L-IPNHH......QEEAGT-GRTGGG---EG-P.-W-PSPQ-F-P-LYT---TII-WT--L-SN-ASGIQKVISY-RLGLWILGQKIINVCRIC............AAVT---L---Q---T---DTL-V---NW--GI 829
H1O.CM.91.MVP5180 -I---A-I-I-VIMII-NL-KNI----Q---L-IPV-H......RQEAET-GRTG-----G--P.KWTA-PP-F-QQLYT---TII-WT--L-SN-ISGIR-LIDY--LGLWILGQKTI--CRLC............GAVM---L-------TN--DTI-VS--NW--GI 842
H1P.FR.06.RBF168 ------II----LL-XXNV-R-I------V-L--LGLN......GDPAGIAP-TN-----AGNG.-----LD-F-P-V----KN-VVQI-QI-VGCI-GIKDLLTI-WIHLGQLLT--LNC-RDC............FAACG--T----Q--T---DTV--S--GW--Q- 851
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 L-A---II----IMS-V-VIR----------L--LI-A......Q-E-GTLGETGG----PGSG.--V---T-CWP-------N-VIW--RS-TS-AC--W-QL-K--QLLINIL-LIQ-K-TLL............RGII---GR--RT--T---D------G-----I 837
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --V-A-I--I--ISIIM-M-A----------L--LI--......T-------RT--DA--L-NG.--V---S-F---A-E-F-N-L--L----T-C-S-LR-TL---RQNIHKGLQLLN-LRI-L............-GIIA--GR---I--IN--DT--V--------I 808
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 ---I---IVC--I----A----------------LS-I......---LAQ-G-T------QGT-.--V--LD-F---A-N---D----L----T--V--AR-TL-IV-QYTLKGL-LV----L-L............QGI----GK---T--T---DT-----------I 818
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 -I-----I-------L------------------LI-A......R-DR----E---G---P-NV.------S-F---A-N---D----L-----------L-TL--V-QTLLKGL---R---IHL............RGI----G----T--I---DT-----------I 850
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 LIV---II----C--IG-LI----K------L--LI-A......NQ---GLGET-KG---NV-G.------S-F-P-V-E---N-LS-L--Q---CASLIW-LL-I--QYSLRGVQQIGTL-HQL............RGT----TT-I----I---DT-----G-----I 825
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 V------I-I-----M------------------PF-V......R-D---------G---N-NV.--V---S-F---A-----N-------------W--R-TL-IV-QKFXAGL-LV--T-T-L............KSI----G----T--I---D------------X 814
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 L-A-A--I-I---GVIM-LIAK---------L--LI--......T------G-T------PG-G.T-T---S-F---A-----N-L--L----I---S-LR-TL-I--QNINKGLQWLRDISRHL............-GVIA--GR--QI--T---DT-----------I 822
CPZ.CD.90.ANT -----AI-----LLVLV-CLRK-----H-----IPTQN......QQD-EQ--E-R----RK--I.-WRA-QH-FF--L-V--T-IIQWI-QIC-TC--NLWAVLQH-CRITFRLCNHLE..................N--STL-.TIIRTEIIKNIDRL--W-G-K--SI 831
CPZ.TZ.2001.TAN2 -I--A-------LMFIVNV-KK-----M--FS--PTQA......QQD-EQ-G--A-G--G-GNI.-WTPSPT-FFSIV-E---N-LIWL-QTC-NFIWVLWT-LQA-KQGTISLANNLVIVHR-IVVKIRQI.....IEWCHNTYAS-RA-LIHAIDRL-DFTGWW--LI 849
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 -I--A-------LMFIVNV-KK-----M--FS--PTQA......EQD-EQ-G-TAGG--GGGNF.-WTPSPT-FFSIV-E---N-LIWI-QTCQNFIWVLWT-LQA-KQGTISLAHNLVIVHR-IIVRVRQT.....IEWCGNTYAS-RA-LIHAIDRL-DFTGWW--LL 867
CPZ.TZ.00.TAN1 -I--A-------LMFIVNV-KQ-----T--FS-IPTQA......EQD-EQ-G--AGG--G--NI.-WTPSPA-FFSIV-E---N-LIWI-QTFQNFIW-LWISLQA-KQGIISLAHSLVIVHRTIIVGVRQI.....IEWSSNTYAS-RVLLIQAIDRL-NFTGWW--LI 844
CPZ.GA.88.GAB2 -IL---VI-----IG-VN-IR-S-----------LI-A......TG--EV----GGG---Q--G.--V---S-F---C---I-N-TI-L-RL---C-SVLWSLL-Q--QQVLRGL-LLR-L-SQL............KGIG---L---RT--I---DT---I---R--TI 828
CPZ.GA.88.GAB1 L-A---II----IMT-F-V-R----------L--LI-V......Q-EQG-LGE-D-G---Q--S.--V---E-C-P-------N-GIW--QS-TS-ACN-W-QLKT--HLILHSL-LLR-R-CLL............GGII---GK---I--I---D------------I 827
CPZ.US.85.CPZUS LIV-AS---I---GVIF-L-AK---------L--LF--......T-E------T--GA-KT-NV.--T---S-F---V-E---N-LI-L----E-----LR-T-QI--QNINKGLQLLN-LRARC............-GVIA--AR---V--T---DT-----------I 809
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 -I-IA-------LM-IINMCH------------ILGRN......QVPAGIVPE-G----RA-N-.-----LA-F-P-----I-T-VVWI-RT-VI--SGIKE-TLS-IEYLTRLL--VNNLTRDC............FAFIA--G----Q--I---DCV-VWT-NW--Q- 827
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con ---IA-------LM-IINMCH------------ILARN......QVPAGIVPE-G----RA-S-.-----LA-F-P-------T-IVWI-RT-VI--SGIKE-TLS-IEHLTRLL--VNNLTRDC............FAFIA--G----Q--I---DCV-VWT-DW--Q- 822
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con -IVIA-----K-LM-IIN-CH------------ILGRN......QVPAGIVPE-G----RA-S-.-----LA-F-P-------T-VVWI-RT-VI--SGIKE-TLS-IEXLTRLLX-VNNLTRDC............FAFIA--G----Q--I---DCV-VWT-DW--Q- 831
MON.CM.99.L1 -IV-AA-I----LMFI-GVIS-LG----L--S-IPI-S......HA-QPT-D-TGAG--DGSNS.--PAYLK-FFTI--E---N-V-WT-QI-K-SV-VIY--LQRVSQRLPPLLHIRLLQ-WESLRRL........LAYC--GI---QAAVT---D-L-RFTIVW--AL 842
MON.NG.x.NG1 -IV-AA-----VLMFI-G-IR--G----L--P-IPTQV......--E-GA--ETG-G---QG-NRXTVYARGFLTIIWT-CRDLIV.WTFQL---SG-TIY-SLQRVRSHLIPLL-DLCRQ-REASSRL........LAY---GL--XQXACTGAID-L-RFTVIW--A- 856
GSN.CM.99.CN166 VIV-AA-IA----MFI-NMLR-I--------P-ILI-Q......AVERGP-DAT--GV-AQGKV.--V-YLT-FSS-L-----N-VIWI-QI-AS-AWTLRG-GKF-WEQLQKAIQKAIQQARQLREVAARV.....IAYIS-GI---QAA-TGI-DSL--FTWNW-EA- 854
CPZ.CM.98.CAM3 ----A----I---G-II-F-AK---------L--LI--......T-E----G-T--DV--PGKG.------S-F-----E---N-L--C----------LG-TL....ENLGQSLNK-LQQ-RNFSRYL........-GVIT--GR--QT--I---D------------I 832
CPZ.CM.98.CAM5 LIV-A--I-F-LIGI-M-VIAK---------L--LI--......T-E---RG-T--D---PG-G.--T---S-F---V-E---N-LI-F----I---S-LW-T-....QILGQSINK-LQQ--DFSTYL........KGV-T--GR-IQI--T---DT------N----I 838
TAL.CM.00.266 VIV-AS-IL----MYIVNVLKLL----L--P-K-PI-S......N-D-EA-G-DAT---KQGSY.KWN-SQA-F-SI--E--TG-IRYI-QT-AN-AWLIWDLA........KAAKAKSQQVAQATYAFLRLHLTAAAAT---GFS-IQAAWRDGIT-L-RFTWWW-NG- 845
TAL.CM.01.8023 VIV-AS-IL----MYIINVLKLL----L--P-K-PI-S......N-E-GV--EEGT---KP--S.-WRTSPQ-FF-I--E--N--LSY--QT--N-VWLSWDLL........KRLKATTQQAAQATYAYLRIKFTAAVATI--GFS-IQAAWGDCVT-L-RFTWRW-SG- 863
GSN.CM.99.CN71 --V-AA--A---IMF--NMLR----------P-ILT-Q......QVER-P-D-TRKD--AQGNV.--V-YLT-FSS-L-------VIWI-QI-AT-VWTLQ--GKF-WEQ....LQKAFQQARQLGEVAARA.....AAYIS-GI---QAAVSGI-DSL-VFTWNW-EPL 859
MUS-1.CM.01.1085 C-V-A---LF-L-MF--G-LR----------P-ILIRP......QT--EA---T-GD--SGS--.--V-YLS-FFS-F-----N-VIW--QT-ISSASTLWWLLQRAVHLIQKGSI-L-FT-RALIEPLREALQRA.LAC--HGI---QTASTAV-DQL-TFTWNW-ET- 870
MUS-1.CM.01.CM1239 C-V-A---LF--FMF--G-LR-I--------P-I-TQP......-EAAEP---T-GGV-SSG-T.--V-YL--F-S-F-----N-VIWF-QT-VSSVSTLRW-LQRAAHLIQKWSV-L-IVIREQARRCSELLARL.LAYI--GI---QAAGTAA-DQL--FTWNW-EPI 864
MUS-2.CM.01.CM1246 C-V-A--IA----MFI-GMLR-I--------P-I-TRQ......SAEQEQQ-KT-KG........AGRSGRHR--S-FSE--HN-MIWT-QI-TSSASNLWWLTQRIYHHLTKGLVNP-TL--SFREALGRFIAH.....A--GI-K-QAAVSGA-D-L--FTWNW-EPI 855
MND-1.GA.x.MNDGB1 VFL-L-II----LL-LWNTIS-F----R-VFS-DCQQN.......LYRK--DNG---SNSLELG.......EHNSENLKEESLNRS-IEDLTSFARE*PIWLWLKN-RAAIEYGFLAVQ--IRSLGS.............-LVSFAAISWR-GYTGWLQ-NRIFT-CREA 854
WRC.CI.97.97CI14 LLVI-IV-----LACLMNSIRIA-----K-IS-QNHLN......NLEEGQQDSE-GIEE.................DYNSIEINDWQYRRESAIVF-NSLLTSLFSICQHLLHIVWSLLSC-LW-INDGWSLLKDI....SGRAYGAIRKKIAKSRKENTQ-EVSA-GSR 847
WRC.CI.98.98CI04 LL-I-IV--I--LGWLMTSIRIA-----K-IS-QSHLN......NLEEGL-DRE--AEE.................DNSTLDV-DWQ-KKESAIT--NSLINFLSAVCQTLLQIVWSLLAC-FW-IQHGWNLLKRI....SGAAHACIRKKITKSRKE-TEKEISENSNR 857
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 LLVI-LV--I-VLGCLFTSLRIA-----K-VS-QSHIL......NLEEGL-DNE-T-EE.................DFIAIEE-DWQ-KKES-ILFWNSLATLLYSICLSLLQLSYSLLSY-WIGIQNGWSLLKRL....CGAAYAA-QEKIAARRQKRKEKEIYTPGSR 849
OLC.CI.97.97CI12 LLV-LAY---N--LGLVRKIRIM----VS-QLPFSDTL......Q.DKEQ-DNG-G-DS-.....................................FFESTFN-WNCTTECTGTL-VNWRDLLSHL..........-KGVVRVTRWIQK-LQHVWRTLKQKRQ.HGINL 815
MUS-2.CM.01.CM2500 CLV-A--IA---IMFL-G-LRK--------PP-I-TRA......-E--RT--ET--G--A-GSV.--V-YL--F-S-------N-IVW--QI--SS-SNLWWLIQ-IVHHLQKWSISL-LRARATSTHLLEVLRRL.LAY---GL--FQEGVTAAIDGL--WT-NW--A- 852
DEB.CM.99.CM40 VY-IAA-IL---AMFGVN-GSKLCR-----QTL-PK........EEEVL-LAEEGGRS-GDG-A.-WTA-PR-FFS---E--QQ-LTWL-QTF-NCIWLIR-GF---QEGIYRLSFAL-QR-RLLGERFRVL.....GGY---GWK-F-DTITWAGGELWQWLQGIAEMA 843
DEB.CM.99.CM5 VY-IAA-IL---AMFGVN-GTKLCR-----QTL-PK........EVEVLQLG-EGDKS--GVKS.-WTTSPR-F-R-----ISQ-LTWL-QT--NCAWLIR-GF---QETIYRLSFAF-QR-RLLGEHLRVV.....-GYC--GWK-F-DTIIWAGQEIWEWLQGIAQVA 823
DEN.CD.x.CD1 VYVIA---I---IMFIINVLS-LCR-----LQIPIR-.......QKAANQ--EG-G-S-DGN-L.KWWQYPR-F-SI--E--SQ-LTW--LT--N-VFLIRTACSRIWDFV..........HRHSLILLG.........YF--GL---QTGLRD-GTSAIQQGRATAEV- 837
H2A.DE.x.BEN VH--V-IIA---AIY-VQLLS-F-K--R-VFSSPPGYLQQIHIHK.DRGQ-ANEGT-EDVGGDS.GYDLWPWPINYVQFLIHLLTR-LIGLYNICRD-LSKNSP....TRRLISQSLTAIRDWLRLK..........AAQ---GCEWIQEAFQAFART-RETL-GAWGWL 833
H2A.GW.x.ALI VY-IV-I-A----IY-VQMLS-L-K--R-VFSSPPGYIQQIHIHK.DQEQ-TRG-T-EDVG-NV.GDRLWPWPIAY-HFLIHLLAR-LIGLYSICRD-LSRISPI-QPIFRSLQRALTTIRDWLRLK..........AAY---GCEWIQEAFRAFARIARETLTNTWRDL 835
H2A.SN.x.ST VY--V-IIV----IY-VQMLS-L-K--R-VFSSPPAYFQQIHIHK.DREQ-ARE-T-EDVGNSV.GDNWWPWPIRYIHFLIRQLIR-LNRLYNICRD-LSRSFQT-QLISQSLRRALTAVRDWLRFN..........TAY---GGEWIQEAFRAFAR--GETLTNAWRGF 833
H2B.CI.x.EHO LY--I-I-V---AIYIIQMLA-L-K--R-VFSSPPSY-QQIPIRK.DRGQ-ANE-T-E-GGNNE.GYRSWPWQIEYIHFPIRQLRD-LIWLYSGCRT-LSKTFQT-QPVLQPLRLPP.....................AY-R-GISWFQEAIQAAAR-AGETL-SAARTS 825
H2B.GH.86.D205 LY--A---V----VYIVQMLA-L-K--R-VFSSPPSY-QQIPIRK.DRGQ-ANE-T-E-GGNDG.DYRSWPWQIEYIHFLLRQLRN-LIWLYNGCRT-LLKTFQ........ILHQISTNLQPLRLP..........VAY---GISWFQEALRAAAR--GETL-SAGETL 832
H2G.CI.92.ABT96 LYV-A-VIV----IY-VQ-LG-L----R-VXSSPPSYVQQIHIRK.DQEX-TKE-I--ESGNKG.GYRSWPWQIEYIHFLXRQLGN-LTWLYSNCRA-LSRIXQT-QPLFQRISRTLQAIREHLRLE..........AAYFS-GFRW-QEACTAATR-AQETLTSTWRAL 857
H2U.FR.96.12034 LYV-A-III----IY-VQLLGSL-K--R-VFSSHPSYVEQIPIQR.DQEQ-TKG-I-E-AG-SG.GYRSWPWQIRYIHFLIHQLIR-LTWLYSSCRD-LSRICQS-QPLF.......QSIRERLHLE..........IAY---GW-YF-EAFQAFGK-ARETLSRTGREL 840
SMM.SL.92.SL92B VFL-I-I-L----IY-VQMLS-L----R-VFSSPPSYHQQIHIQR.DQEL-AKEGT--EGGNGG.GYRLWPWQIEYIHFLIRQLIRILTWLYNNLTR-ASRAYQN-QQLCQRLSEISQPIRELVRRE..........AGYIR-GWNYFIEACQEAWRSAQE-IVGAWGLI 859
SMM.US.x.PGM53 VL--L-V------IY-VQMIA-L----R-VFSSPPVYVQQIPIHK.-QEQ-TKEG---DGG--G.GNRSWPWQIEYIHFLIRQLIR-LTWLFNNCRTYLLRIYQI-QPVFQRL...LQRIREVVRTE..........ISY---GCRWFQEAVQAAWR-RGETL-SAWRDS 858
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 VL--L-V------IY-VQMLA-L----R-VFSPPPAYVQQIPIHK.DQEP-TKEG---EGG--G.G-RSWPWQIEYIHFLIRQLIR-LTWLFSSCRDWLLRIYQI-QPVLQRLSRTLQRVREVIRIE..........ITY---GWSYFQEA-QAWWKVARETL-SAWRDI 860
MAC.US.x.239 VY--V-VIL----IYIVQMLAKL----R-VFSSPPSYFQQTHIQQ.D-AL-TREGK-RDGGEGG.GNSSWPWQIEYIHFLIRQLIR-LTWLFSNCRT-LSRVYQI-QPILQRLSATLQRIREVLRTE..........LTY---GWSYFHEAVQAVWRSATETL-GAWGDL 852
MAC.US.x.251_1A11 VY--V-VIL----IYIVQMLAKL----R-VFSSPPSYFQ*THIQQ.DQAL-TREGK--DGGEGG.GNSSWPWQIEYIHFLIRQLIR-LTWLFSNCRT-LSRVYQI-QPILQRLSATLRRIREVLRTE..........LTY---GWNYFHEAVQVDWRSATETL-GAWGDL 850
MAC.US.x.251_BK28 -YV-V-VIL----IYIVQMLAKL----R-VFSSPPSYFQ*THTQQ.D-AL-TREGK--DGGEGG.GNSSWPWQIEYIHFLIRQLIR-LTWLFSNCRT-LSRAYQI-QPILQRLSATLRRVREVLRTE..........LTY---GWSYFHEAVQAGWRSATETL-GAWRDL 853
MAC.US.x.EMBL_3 -YV-V-VIL----IYIVQMLAKL----R-VFSSPPSYFQXTHTQQ.D-AL-TREGK--DGGEGG.GNSSWPWQIEYIHFLIRQLIR-LTWLFSNCRT-LSRAYQI-QPILQRLSATLRRIREVLRTE..........LTY---GWSYFHEAVQAGWRSATETL-GAWGDL 854
STM.US.x.STM VYL-I---M--VAIYIMQLLA-L-K--R-VFSSPPSCRQQIPIHK.-QEQ-TKEGT-E-GG--G.GINSWPWQIEYTHFLIRQLVR-LTWLYNNFRACLSRIYQT-HPTFQRISRILQRIREVVRLG..........AAY---GCIWIQEA-QAAWR-AGETL-SAGRDL 855
MNE.US.x.MNE027 VY--V-VIL----IYIVQMLAKL----R-VFSSPPSYFQQTHIRQ.DQAL-TKEGT--DGG-SG.GNSSWPWQIEYIHFLIRQLIR-LTWLFSNCRT-LSRAYQI-QPIFQRFSTTLQRVREVLRTE..........LTY---GWSYFQEAVQVAWRSATETL-GAWGDL 855
LST.CD.88.447 VL-II-IIV--V-SFIVQNIVKMCR--RV-APSAYVEQDCKWEKRENQEQ-DKEG-IEKDKENIYINLEQYKKESSTPPWNVDWSEPLQDSLFVT--KWIKAFGI--LSLVWQFLSWLGHLVILFFQ.HGQHLRKA.CSRRVVENAQKIA-WSWNKIRRNRRDISAAHAR 886
LST.CD.88.485 VL-II-IIV----SFIVQNIVKMCR--RV-APSAYVEQDYKWEKGEN-EQ-DKEG-IEKDKEDIYINLEQCKKESSIPPWNVDWSEPLQDSLFVT--KWIKAFGI--LSLVWQFLSWLGHLVILFFQ.HGQHLWKA.SSGWMVENAQKIARWSWNKIRRNRRDISAAHAR 885
LST.CD.88.524 VL-II-III---LSFIIQS-VKMCR--RV-APSAYVEQDFKWENGESQEQ-DKEG-TEKD-ENIYINLEQCKKESFRPPWNVDWNEPLQDSLFVT--KWLKAWGI--LTLVWQFLTWLGHIVILSYH.HGQHLWQT.LSRFLVE-AQKTA-WIRNKSRRNRGELSK-NGT 888
LST.KE.x.lho7 VL-ILVII---VLSFIIQN-VKMCR--RV--PSVYIEQDYKWEKEENQEQ-DRE--K-ADTETIYINLEQCKKESSRPLWNVDWNEPLQDSL-VT--KWLKEGGI--LSLVWQSLSWL-HL-ILFFQ.NGQRLWQT.SSRWMVENAQKIQ-WLREKCRRNRGQLSS---K 883
SUN.GA.98.L14 VL-I-IIIAA--LSFIIQQIY-MC---RV--PSAYVEQDWLQETCPK-TDK-EE--TEK--I..YINLEQSKKESLPPPWTVDWDEPLRDSL-VT--KWLKAWGIV-AQNIYHLLSFL-HL-TTSFH.HGQRLWQT.LRGWLGSHLIQAT-RIRNACR-SRERVSSSQKA 887
MND-2.GA.x.M14 -L-IMVVI----LACLW-TIG-F----R--.PYVLKGDYLRPR...NLRQ-DEER-GELNLEEQ.NIKSESSKKEFGRPWRPE...QIRNWLKESTIY-WLKNLQAVIEYGWQE.........................-KAAGARICQVLQSFAQRLWSGGHQL-LSVI 841
MND-2.x.x.5440 LLV-VVII---MLACLW-VLGKF----R--.PYVFKGDYLRPH...NLK--DREGG-EPDLEKQ.NIKSESSRQESRKPWKPE...QVRSWLK-ST-Y-WLKNLQAVIEYGWQE.........................-KAAGAALYQVLQGFAQRLWSRGYQL-LSG- 864
DRL.x.x.FAO FF--MAII----LA-LW-T-G-F----R--.PYIFK.DAYRPETTNYHRQ-DREKG-EQD-GEW.NIRSEPSKPGSSKAWSEE..TVGTWLKESRGYIWLKNVKAV-EYGWSE..........................-QEAGRGIC.TLLQEVAQRIWREGRQLGLSS 868
SYK.KE.x.KE51 FFAIAAI-I--VLSFAWG--RNMLG-----L.......QKPQPPTLYHKA-A-P--GIETDTDN.YKPSVSTF-REFLRQS-AEAQKLWNRVSESCRSLIRGL-IAW-...............................FIS-GVT---EA-I--GREV-HQMVAIWQAL 813
SYK.KE.x.SYK173 FYVI-A--L--L-SFSVG-IKNLLG--V-IL..........QNPTQ-RKD-GKPAD-EEGSGDR.EGLNVSTF-RESLRQS-EAGQQLWRTVCSSFRSLIRQLTITW-...............................FIS-GFN---IA-A--GREIRDW--AIWQAI 805
RCM.GA.x.GAB1 FF--I-II---VAWLLWNCLSNL----R--.SPP.SYVQQIHIHN..TGE-QTPG-KREDGGEEGGNKYNNWLRE......YCWIQ-IHPLSRIWTQ-SQICRSCSSIIFQSLRWILA.....................KI--GW--F-EFSSWFAEMALQNAYYTWRGL 823
RCM.NG.x.NG411 -F-IL-II----I-LLW-C-SKL-A--T--LSPPPCYHQQIPIRN.REEQ-IKEG-K--SGEGG.GHKYYNWQRG......YFYILILRPIEILCRR-YQICSNS-SVIYQSLQSIPSRIL-HLRWIGA..........K--DGW--F-GFSSW-AEMARTNAYYTWRGL 830
GRV.ET.x.GRI_677 FLVIVIIL---FAWVLWGCIRNI----N--P........QIHIHS.SAE--DNGGGQDRGGESSSSKLIRLQEESSTPSRINNWWLN-KSCS--IRTWCYNICLT--IFIRTAVG........................Y---GL-Q-QEA-TG-AQ-L-R-AR-AWG-L 827
SAB.SN.x.SAB1C --VIA-IIVA-VLLVIIG-LRKF-K--A---SLPSSH*.QIHIHL.DKGQ-DKE--Q-SGGLNSDSRSYTWQREFL............RHLCH-LITWLRN.LTSWFSTIFSNLH-CLQDIQQRTRQLTA.........H-E-GW----AA-A--TV-VVQ-ATSAS-S- 840
TAN.UG.x.TAN1 FY--I--ILF-MAWLIWGCIA------F---P.......QINIRL.-REQ-DNAGG-DKDSSSS.-DKSPPSVKES-LPNRGGIQAEERAW-QHLTNWCL-ISSW--RLYQILRRSLTTLLQLLRQECQ..........YI--GW-QF-EG-ARSFE-L-S-AQSASRTL 852
VER.DE.x.AGM3 FLD-L-II---LLYT-Y-CIA----------P.......QIHIH-.WKGQ-DNA-GP-EGG-KRKN-SEPWQKESGTAEWKSNWCKRLTNWCSISSIWLYNSCLT--VHLRSAFQ........................YI--GLG---AA-QEAVV-L-RLAQNAGYQI 850
VER.KE.x.9063 FLV-V-II---LLYTIY-CIG----------P.......QIHIH-.WKG--GNAG-PEEGGE--ND-SDSWQKGSGTRQKRGSWSKRLTNWLSTFSTWLYNTFLT--IHLRGAWQ........................YI--GLG---TA-QEARL-V-RFAQNAGHQI 850
VER.KE.x.AGM155 FLA-I-VI---LLYTLYTCIA----------P.......QIHIH-.WKGQ-DNAG-PEEGGRTGKSKSTH*QKEFGGRDKRTSWCRQLTNWF-TLSIWLHNSCLT--LKLRSAWQ........................Y---GLG---AA-QEAV-HL-SFARNAAHQI 843
VER.KE.x.TYO1_patent FLVIV-II---LLYT-YGCIV------V---P.......QIHIHQV-KG--DNAD-P-EGG-NSRIKLESW*KDSKSRCMQ-TAWLTRLN......TWLYNSCLT--IQLRKAFQ........................Y---GLA---TG-QEI-QTL-GVAQNACHQI 836
COL.CM.x.CGU1 AYV----I----IMV-IACIRGAFRVKGFQ.........QIGRTNVSSQIRGQDR-WEQPDNAEEIHREQE-S-SRFW............RLMEEWWSSLL-HCSNGILT............VLPQHPPTTS.....DKRRSA-.-T-RYL..LVPRGPSLQIL-TLQ-W 810
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gp41 end

H1B.FR.83.HXB2 IEVV...QGACRAIRHIPRRIRQGLER..ILL......* 856
H1A1.UG.85.U455 --IG...-TIG---LN-----------..A--......- 856
H1B.US.90.WEAU160 --I-...-RT----L------------..A--......- 860
H1C.ET.86.ETH2220 --LI...-RIW--FCN----------A..A-Q......- 852
H1D.CD.84.84ZR085 -DI-...RR--K-VL---T--------..A--......- 857
H1F1.BE.93.VI850 ---L...-R-G--VLN--------A--..A--......- 833
H1G.SE.93.SE6165 ---A...-R-----LN--T--------..A--......- 867
H1H.CF.90.056 -VI-...-R-W---L---------F--..S--......- 846
H1J.SE.93.SE7887 --IA...-R-F---L------------..A--......- 849
H1K.CM.96.MP535 --IG...-R-F--LL------------..A--......- 843
H101_AE.TH.90.CM240 ---A...---W---L------------..T--......- 858
H102_AG.NG.x.IBNG --IG...-RVG----N--------F--..A--......- 855
H103_AB.RU.97.KAL153_2 --IG...-RF---M-N--------A-K..A-Q......- 840
H104_cpx.CY.94.CY032 --A-...-R-----CN-----------..A--......- 856
H1N.CM.95.YBF30 --LA...-RIG-G-L------------..A-I......- 853
H1O.BE.87.ANT70 -AGI...-RIGTG--N-----------..S--......- 857
H1O.CM.91.MVP5180 -LGL...-RIGQGFL---------A--..--V......- 870
H1P.FR.06.RBF168 -I-G...-QIG-GFLN--------I--..S--......- 879
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 -RA-...-IVF-I-GN-----------..T--......- 865
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --L-...-RIG-G-L------------..A--......- 836
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --I-...-RIG-G-L---------F--..A--......- 846
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 --IA...-RFG-G-LN-----------..A--......- 878
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 L-AI...TRLG-G-L------------..A--......- 853
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 --IA...-RVG-G-L------------..A--......- 842
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 ----...-RIG-G-L------------..S--......- 850
CPZ.CD.90.ANT LLAL...-TIV-I--EV---------I..A-N......- 859
CPZ.TZ.2001.TAN2 --GI...TYIG-G--N----------I..A-N......- 877
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 --G-...VYIA-G--N----------I..A-N......- 895
CPZ.TZ.00.TAN1 --G-...VYIA-G--N----------L..A-N......- 872
CPZ.GA.88.GAB2 ---A...TRIG-G-L------------..A--E.....- 857
CPZ.GA.88.GAB1 --AF...-VTL-I--N-----------..A--......- 855
CPZ.US.85.CPZUS --LT...RRLFLG-I------------..S--......- 837
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 -AIA...-RIG-G-LN-----------..S--......- 855
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con -AIA...-RIG-G-LN-----------..S--......- 850
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con -AIA...-RIG-G-LN-----------..S--......- 859
MON.CM.99.L1 LHAG...GRLW---VA--------A-I..F-N......- 870
MON.NG.x.NG1 LRLG...GRLW-GLVAV-------A-I..L-N......- 884
GSN.CM.99.CN166 LHAC...RRVW-EFLA--------A-I..LFN......- 882
CPZ.CM.98.CAM3 L--A...-IIG-G-L------------..S--......- 860
CPZ.CM.98.CAM5 --F-...-IVG-G-L------------..S--......- 866
TAL.CM.00.266 LAAA...RW-GE--AA----T-----Y..CFT......- 873
TAL.CM.01.8023 LAAA...RW-VQ--AA----T-----Y..C-A......- 891
GSN.CM.99.CN71 VQT-...GRVW-EFLA--------A-I..L-N......- 887
MUS-1.CM.01.1085 LQAG...RRVW-EFLA----V---A-I..L-N......- 898
MUS-1.CM.01.CM1239 LQIG...RRVW-EFLA--------A-I..L-N......- 892
MUS-2.CM.01.CM1246 LQFS...-KIW-KFLA--------A-I..L-N......- 883
MND-1.GA.x.MNDGB1 -IAA......GTC-W--L-----SA--..P-N......- 879
WRC.CI.97.97CI14 KTAA...SSRI-MLATRLCASFDKCR-..SFSERRQ**- 879
WRC.CI.98.98CI04 ETTG...SSRVWKLITRLCSSLNKSR-..R-F......- 885
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ETSR...SSSI-G-TARLCTNLNPCR-..GQQ......- 877
OLC.CI.97.97CI12 QQKK...-RRGSPLQKAQEQLGREGAE.TTGV......- 844
MUS-2.CM.01.CM2500 LQ-S...KQL*K-FLA--K-----A-I..L-N......- 879
DEB.CM.99.CM40 LQGL...VR-GG--LRV-A-----A-L..--N......- 871
DEB.CM.99.CM5 -QGL...VWGG-NLLA--A-----A-L..L-N......- 851
DEN.CD.x.CD1 LAAL...TR-A-EVVA----------I..V-N......- 865
H2A.DE.x.BEN W-AA...RRIG-G-LAV-------A-L..A--......- 861
H2A.GW.x.ALI WGA-...-WVG-R-LAV-------A-I..A--......- 863
H2A.SN.x.ST WGTL...GQIG-G-LAV-------A-I..A--......- 861
H2B.CI.x.EHO WG-L...RR-AGE-IA--------A-L..A--......- 853
H2B.GH.86.D205 W-AL...RR-A---IA----------L..T--......- 860
H2G.CI.92.ABT96 WKTL...GRVG-G-LA----------L..T--......- 885
H2U.FR.96.12034 W-TL...GRVG-WL-A--------F-L..A--......- 868
SMM.SL.92.SL92B W-TL...GRVG-G-AA----------L..M-N......- 887
SMM.US.x.PGM53 W-TL...GRVG-WVLA----------L..A--......- 886
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 W-TL...GRVG-G-LA----V-----L..T--......- 888

Env end
MAC.US.x.239 W-TL...RRGG-W-LA----------L..T--......- 880
MAC.US.x.251_1A11 *-AL...RRGG-W-LA----------L..T--......- 877
MAC.US.x.251_BK28 W-TL...RRGG-W-LA----------L..T--......- 881
MAC.US.x.EMBL_3 W-TL...RRGG-W-LA----------L..T--......- 882
STM.US.x.STM W-TL...GRVG-R-GA----------L..T--......- 883
MNE.US.x.MNE027 W-TL...GRVG-W-LA-------E--L..T--......- 883
LST.CD.88.447 NLRL...GQKK-WRFRFRG-SGFPS-TTETA-......- 916
LST.CD.88.485 DIRL...GQKK-WRFRFRG-SGFPS-TTETA-......- 915
LST.CD.88.524 NIRL...GQNR-RW.RFRF-SGLPS-TTETT-......- 917
LST.KE.x.lho7 NIQL...GKKK-WRLRFGG-SGISS-ATETA-......- 913
SUN.GA.98.L14 RSRTFSLGRKW-PKWNRT-GS-IPS-TTETT-......- 920
MND-2.GA.x.M14 RGAA....AIG---GN--------A-V..L-N......- 868
MND-2.x.x.5440 RGAA....AFG-G-WN--------A-A..L-N......- 891
DRL.x.x.FAO ARAL...RALAQEVAA--------A-V..LFN......- 896
SYK.KE.x.KE51 LAYA...RRVAENVAAL---L-----I..Y-N......- 841
SYK.KE.x.SYK173 YAAT...RRVVE-VAAL---L-----I..Y-N......- 833
RCM.GA.x.GAB1 CA-A...RDFAGWPAMVC---------..LCN......- 851
RCM.NG.x.NG411 CA-C...RDPAGWPATLC------F--..F-N......- 858
GRV.ET.x.GRI_677 GAI-...RS-Y--VINS---V-----K..V-G......- 855
SAB.SN.x.SAB1C RHAC...RSIV--VIAH---M--E---..WFN......- 868
TAN.UG.x.TAN1 WNAC...RS-Y---LEH---M--E---..WFN......- 880
VER.DE.x.AGM3 WLAC...RS-Y---INS---V-----G..--N......- 878
VER.KE.x.9063 WLAC...RSTY-H-ISS---V-----E..--N......- 878
VER.KE.x.AGM155 WLAC...RS-Y---INS---V-----E..V-N......- 871
VER.KE.x.TYO1_patent WLAC...RS-Y-N-VNS---V-----E..--N......- 864
COL.CM.x.CGU1 LRSA...ARGW-RAPEYL-GWIYDRPQ..GPA......- 838
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H1B.FR.83.HXB2 MGGKWSKSSVIGWPTVRERMRRAEP............AADRVGAASR...........DLEKHGAITSSNTA..............ATNAACAWLEAQ..............EEEEVGFPVTPQVPLRPMTYKAAVDLSHFLKEKGGLEGLIHSQRRQDILDLWIYHTQG 119
H1A1.UG.85.U455 -------K-RVE--E--K---ETPA............--KG---V-Q...........--D-Y--V-----S..............S---S-------..............--GD-----R-------------F---F--------D------K--E-----V----- 119
H1B.US.90.WEAU160 ---I---R-GS---AI----K----............--EG---V--...........--A---------................EN--D-V--K--..............-D-------R-------------H-----#----------Y--K--------V----- 116
H1C.ET.86.ETH2220 ---TM--C-PV---AI---I---A-............--EG------...........--D-Y--L-----P..............-N-PD-------E.............---------R-------------F---L------------Y-KK--E-----V-N--- 120
H1D.CD.84.84ZR085 ---------IV---AI---I-KTD-....RERRRPEP---G---V--...........---R----------..............T-------V---E.............-D-------R--------------------RK-------VY--K--------V----- 128
H1F1.BE.93.VI850 ---------IV---A-G----QTPT............--EG---V--...........--DRR--------R..............T--PDL------..............---------R----V-------------------------Y-KK-G-T----V----- 119
H1G.SE.93.SE6165 ---------IV---E----I-NTPT............--EG---V-Q...........--DR----------..............-N-PD-------E.............-DS------R---------F-G-F---F--------D---Y-KK--E-----V-N--- 120
H1H.CF.90.056 --------RMG--S-I---------............V-EG---V--...........--DRR--V-IN---..............S--RDA------E.............DG-------R-----------G-F------------D---Y-KQ--------V-N--- 120
H1J.SE.93.SE7887 --N-----....--Q--------PA...........P---G---V-Q...........--A-----------..............----D-------..............T--------K--I--------G-----F--------D---Y-KK--E-----VHN--- 116
H1K.CM.96.MP535 ---------IV---AI-------R-...AADRVGTQP---G---V-Q...........--AR---V-----S..............HN-PD-------..............---------R-------------F--GF--------D---Y-KK--E-----V----- 128
H101_AE.TH.90.CM240 --S------IV---Q---KIKQTP-............-TEG---V-Q...........--D---------................ID--D-V--R--..............-D-------M-----------G-F---F--------D---Y-KK--E-----V-N--- 117
H102_AG.NG.x.IBNG ---------IV---K-MK---QTPT............--TG-----Q...........--DR----------..............Q--PD-------..............-D-N-----R-----------G--------------D---Y-KK--E-----V-N--- 119
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ---------IV---Q----I---PA...........P--RG--PV-Q...........--D-Y--V------..............-N--D-------..............---------R-----------G-F------------D---Y-KK--E-----V----- 120
H104_cpx.CY.94.CY032 ---------IV---EI-------RAEPERMRRAQAEP--AG---V-Q...........--D------IN---..............---PDKT-----E.............---------R---------F-G-L------------D---Y-KK--E-----V----- 132
H1N.CM.95.YBF30 --KI-----LV---EI------QTQ......EPAVEP.-VGA----Q...........--ANR----IR--R..............DN-ESI------E.............---------R-------I---Q-F---F---D-------VW-RK--------M----- 125
H1O.BE.87.ANT70 --NALR-GKFE--AA-------TRT......FPESEPC-PG--QI--...........E-AAR-G-P--H-P..............QN---L-F--SH..............Q--------A-----------G-F---F------------Y-HK-AE-----V-N--- 125
H1O.CM.91.MVP5180 --NA----KFA--SE--D----SSS.......DPQQPC-PG---V--...........E-ATR-G-S--H-P..............QN---L-F-DSH..............KD-D-----R---------F---F---F--------D---Y-HK-AE----------- 124
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 --AQ-----LV---EI-K-IKE-PI............--EG--EV-K...........----Y-----RH-P..............S--QTL---DEMKH............H--------R-----------G-F------RG-------VY--K--E-----V----- 121
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 --KV-----LV---Q-ID----QQD............P-EG---V-Q...........--ANR----IR--K..............EN-Q-L----E-..............K--A-----C-----------E-F---F--R--------VW-TK--E-----V----- 119
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 --S------LV---E--R-I-QETV............--EG--P--Q...........--AR---------P..............Q--ETI----E-..............K---IW---K---------F-E-F--GY-----------VY-KK--E----GV----- 119
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 ---------LV---E--D-L--TQT............--EG--PV--...........--AR------R--S..............Q--ETL----EV..............QN-------R---------F-G-F---------------VY-KK--E-----V----- 119
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 --A------LV---EI---IK--PT............---G--EV-Q...........-IASR--V-IR--P..............Q--ETL----EM..............QD-------K---------F-G-F----------------W-RK--E-----V----- 119
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 --N------LV---A--D-L--TP-............--EG--PV--...........---R------R--P..............Q--ETL----E-..............RD-------R-------------F----------------Y-----E-----V----- 119
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 --N------LV---E--A-I-Q-Q-............--PG--SV--...........---A-----TR--P..............QN-QTL----EMQG............H--------R---------F-G-F--GY------------Y-R---E-----V----- 121
CPZ.TZ.2001.TAN2 --NIFGR.....--GA-RAIEDLHK...........SSHEPI-Q--T...........--QNR-GL-NNTIG..............TSADVVEYSADH..............T--------R-A--M----E-L-----W--------D--YF-TK-AA---T-MFN--- 115
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 --NIFG-.....--GAQRAIEELHK...........SSHEP--Q--K...........--QNR-GL-TNTIG..............TPEDVLEHSADH..............T--------R-A--M----E-L-----W--------D--FY--K-AA---T-MFN--- 115
CPZ.TZ.00.TAN1 --NIFGR.....--GA-KAIEDLHN...........TSSEP--Q--Q...........--QNK-GL-TNTLG..............TSADVLEYSADH..............T--------R-A--M----E-L-I---W--------D--FF-PK-AA---T-M-N--- 115
CPZ.CM.98.CAM5 --N------LV--AA--Q-I-QTP-............--SG--PV-Q...........---AR----TR-HT...............KYQTL----EMEN............H--------R-----------Q-F---------------VY-TK--E-----V----- 120
CPZ.GA.88.GAB1 --T------LV---E--R-I-E-PT............--EG--EV-K...........---R------R--P..............E--QTL----EM..............DN-------R----T--------F---------------VY-R---E-----V----- 119
CPZ.GA.88.GAB2 --N------IV---Q----L--TQE............--EG--EV-Q...........--ARR-----RH-P..............Q--QTL----EM..............-Q-D-----R-------------F---------------VY-K---E-----V----- 119
CPZ.US.85.CPZUS --N------IV---E--N-L-QTQT..........TA--EG--PV-Q...........--AE-----TR--P..............QN-QTL---DEMTN............H-S------R-----------Q-F--GF-----------VY-R---E-----V----- 123
CPZ.CD.90.ANT --SA---IKWV-ARQAIRKIHETN-..............-DI-PCGN...........E-ASR--L---TIG..............TEKDVITYS-DH..............T--GT----R----M----E-L-----X--------DX--XXLK-AA---M-MFN--- 117
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 --NT-K---F----A------QTN-.........EPKP-PG--EV--...........A-AQR-G-PAKY-P..............QN-Q-L-F---H..............-D-------R---------F-G-F---F--N--------VF--A-S------V----- 122
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con --NT-K---F----A------QTS-.........EPKP-PG--EV--...........V-AQR-G-PAKY-P..............RN-Q-L-F---H..............-D-------X---------F-G-F---F-----------VF--A-SE-----V----- 122
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con --NA-K---FV---A------QTS-.........EPDP-PG--EV-I...........A-AQR-G-PAKY-P..............KN-Q-L-F---H..............-N-------V---------F-G-F---F-----------VF--A-S------V----- 122
SAB.SN.x.SAB1C ----S--QQQRHSLWLWSKL-Q-PV..........IQYDMLADPL...........LGQSSHIQEECAKS.......LRDGLIRQGDSSRTEEGVKMKHQGRQPSWY...DED--------R-CL---A----L-I-FG-----------IYY-E--KK----YALNEW- 139
GRV.ET.x.GRI_677 --SSN--RQQQ-LLKLWRGL-GKPG..........ADWVLLSDPL...........IGQSSTVQEECGKA.......LKKSW.GKGK..MTPDGRRL-EGDTFDEW....DDD--------Q-R----Q----L---F-----S----D-IYY-E--EK--N-YALNEW- 135
TAN.UG.x.TAN1 ---SN--REQQ-LLRLWRAL-K-PV..........VRYGMLADPL...........IGQSSNIQEECDK-.......WNGGSTRRGK..STPEGRKLAADDTWDDWE....P---------R-R----Q----L---F------------IYW-PK-EQ--N-YALNEW- 136
VER.KE.x.9063 --LGN--PQHKKHVSLWHALHKTQV..........TKYGLLADPL...........IGTSSAVQEEYDKG.......LRKSLIRKRNG-MTPDGRRL-EGDEWDEWS....DD-D------K-R----Q----L---F----------D-IYY-E--NR--N-YALNEW- 138
VER.KE.x.AGM155 --LGS--PQHKKQL-IWRALHATRH..........TRYGLLADPL...........IGQSSTLQEECDKG.......LRKSLIRKRNG-MTPEGRRL-DGDQWDEWS....D--D------R-R----QI---L---F----------D-IYY-D--NK--N-YALNEW- 138
VER.KE.x.TYO1_patent --SQN--PAHKKYSKLWQALHKTHV..........TRYGLLADPL...........IGTSSTVQEECDKA.......LRKSLIRKQNG-MTEEGRRL-EGDTWEEWS....DD--------R-R----Q----L---F----------D-IYY-D--NK--N-YALNEW- 138
VER.DE.x.AGM3 --LGN--PQHKKQLSLWHALHKTRA..........TRYGLLADPL...........IGQSSTLQEECDKA.......LKESLIRKRNGKMTPEGRKL-EGDKWDEWS....D--D------R-R----Q----L---F----------D-IYY-D--NQ--N-YALNEW- 138
H2A.DE.x.BEN --ASG--KLSKHSRGL---LL--RG............DGYGKQRDASGGEYSQFQEESGR-QNSPSCE..GQQ..YQQGEYMNSPWRNP-TERQKDLYRQQNMDDVDSD...DDDLI-V----R--R-E----L-I-M---I------Q-MFY-R--HR---IYLEKEE- 151
H2A.GW.x.ALI --ASG--KRSGPLQGL---LLQTPG............ETCGGQCSGSGGGYSQSQGGSGRGQKLPSCE..GQR..YQQGDFMNTPWR-P-TEREK-LYKQQNMDDVDLDD..DDSL--VS---R-Q--T----L---M--LI--R-----MFY-E--HR---IYLEKEE- 152
H2A.SN.x.ST --ASG--KRSEPSRGL---LLQTPG............E-SGGHWDKLGGEYLQSQEGSGRGQKSPSCE..GRR..YQQGDFMNTPWRAP-.EGEKGSYKQQNMDDVDSD...DDDL--V----R----E---RL-R-M--LI---------YY-D--RRV--IYLEKEE- 150
H2B.CI.x.EHO --SAG--KQSKQQ-GL---LL--RR............GPRGESSGE-QERSLQYPGGS-KGLNSPSCD..GQK..TLGAEGGG...............KQD......SDEDD-DN---VR-R-G-------F-L---M--------E---IFY-E--HK---TYLENEE- 133
H2B.GH.86.D205 --SAG--KRSERQQGL--KLL-VPE............RPYGRLSGE-REQSSRSPGES-KDLNSPSCE..GQN..ARGAEGGG................QQDADE..SDE..DD-VGAICK--I---------L---M---I--Q-----MYY-E--HR---TYFENEE- 134
H2G.CI.92.ABT96 --SAG--KRAPQQLGL-K-LLQ-RG............EPYGKLWEGLEEGYSQYREESGKGLSSLSCE..GQQ..YTQGQFMNTPWRNP-TERAKL-YRXQNNDDVDSD...DNDL--V--Y-K----V-S--L-I-M---I--------IYY-E--HR---IYMEKE-- 151
H2U.FR.96.12034 ---SI--KHSKRSGKL---LLA-RG............ENYGRLWGGLEDGFELYQGGSGKDLSSRFCEAQGQG..YSEGEFMNTPWR-P-TGKDKLQYKQQNMDDVDEE...DNDL--VA-R-R-A--T----L---M---I------D-IFY----HR---IYLENEE- 153
SMM.SL.92.SL92B ---IT-SKPARKHGDL-KKLLS-RG............DSYGRLWDGLEEGSQQSQGGS-RALN..SC.LTRDGYKYNVGEFMNTPWRNP-TERQKQQYRQQCMDDIDED...DD-LA-VV-W-K----A-S--L-I-M---I------D-IYY-E--HR---IYLEKEE- 152
SMM.US.x.PGM53 --AAG--KQSRQRGGLG-KLLQ-RG............ETHGKLWEGLEDGYSQSRGELGRDWNLHSFEGQG....YSEGQFMNTPWRNP-REREKLKYRQQNMDDVDDD...DD-LI-VS-H-K----A-S--L-I-M---I--------IYY-E--HR---IYLEKEE- 151
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 ---AI--KQHRRGGKL---LL--RG............ETYGRLWEGLEEGYSQSLGASGKGLSSLSCEPQK....YSEGQYMNTPWRNPT-EKAKLGYRQQNMDDVDDE...DDDL--VS-H-K----A----L-I-M---I--------IYYNEK-HR---MYMEKEE- 151

Nef start R17Y mutation premature stop in Mac239
MAC.US.x.239 ---AI-MRRSRPSGDL-Q-LL--RG............ETYGRLLGEVEDGYSQSPGGL-KGLSSLSCEGQK....YNQGQYMNTPWRNP-EEREKL-YRKQNMDDIDE*...DDDL--VS-R-K----T-S--L-I-M---I--------IYY-A--HR---IYLEKEE- 150
MAC.US.x.251_1A11 ---TI-MRRSRSTGDL-Q-LL--RG............ETYERLLGEVEDGSSQSLGEL-KGLSSLSCEGQK....YNQEQYMNTPWRNP-EEREKL-YRKQNMDDIDEE...DDDL--VS-R-K----T-S--L-I-M---I--------IYY-A--HR---IYLEKEE- 151
MAC.US.x.251_BK28 ---AI-MRRSKPAGDL-QKLL--RG............ETYGRLLGEVEDGSSQSLGGLGKGLSSRSCEGQK....YNQGQYMNTPWRNP-EEKEKL-YRKQNMDDIDEE...DDDL--VS-R-K----A----L-I-M---I--------IYY-A--HR---MYLEKEE- 151
MAC.US.x.EMBL_3 ---AI-MRRSKPAGDL-QKLL--RG............ETYGRLLGEVEDGSSQSLGGLGKDLSSRSCKGQK....YNQGQYMNTPWRNP-EEKEKL-YRKQNMDDIDEE...DDDL--VS-R-K----A----L-I-M---I--------IYY-A--HR---MYLE...- 148
STM.US.x.STM --ASG--KQRKQHGEL---LL--RG............ETYGKLLEGLGEGSGPSQGAS-KGLNSHSCEPQR....YNEGQFMNTPWKNP--ESAKLEYRQQNMDDVDEE...DDNL--VA-H-R----E----L-I-----I-S------IYY-E--HR---MYLEKEE- 151
MNE.US.x.MNE027 ---AT--KRSKSPGDL-Q-LL--RG............ETYGRLWEGLEDGYSQSLGGS-KSLSLLSCEGQK....YNQGQFMNTPWKNP-GEREKL-YRKQNMDDIDEE...DDGL--V--R-R----A----L---M---I--------IYY-E--HK---IYLEKEE- 151
MON.CM.99.L1 --S-N--QQSPLSS-PLLGSQSSGR............MRYFMLEDDY.........GEQSWLSPDASDRE.........RKYSLTE....GRNGKQRRQP...LDD.DD...DDDG--C--R-R----DP-W-LMM----Y-------GEMFYCED-HRKIEQYA-LEW- 129
GSN.CM.99.CN166 --S-N--QQQQESS-ALLSS-GTGQ............RPYFTLVDEY.........GENFWLSPDASDKG.........RRYYLTE....EPKPKRGSL.............--Y-PSC--R-R----DP---VM---------------MFYCED-HQK-EQYA-LEW- 123
GSN.CM.99.CN71 --S-N--QQSQESS-ALLSSHGTGQ............SPSFRLLDEY.........GENSWLSPDASDRG.........RRYYLTE....ESPSRQNCI..............DY-PSC--R------DP---LM--------------AMFYCED-HQK-ESYC-YEW- 122
MUS-1.CM.01.1085 --S-S--QPAQQSLISSPPSPGTGR............KQYFKLVEEY.........GENSWLSPDASGRG.........RRYSLTE....GASKRPVIE.............-H-.RTC--R-R--I-DP---LM--M------------MFV-TE-LQK-ET-A-VEW- 122
MUS-1.CM.01.CM1239 --S-N--QQEQQPL-SSPSSPGTGQ............SPYFRLVDEY.........GENSWLSPDASDRG.........RKYSLTE....GSNERPLIE.............-H-.RSC--R-R----DP---MMI----Y---------MFYCEE-HQK-ETYT-VDW- 122
MUS-2.CM.01.CM1246 --S-N--PQSQERS-PLRSSHGTG-............NRYFSLVKKY.........GENSWLSPDASARG.........RKYSLTE....NKGRRQIIE.............-H-.CSC--R-K--I-DVN--LMI----Y--K-R----MFVCID-LQK-ETYA-VKSK 122
MUS-2.CM.01.CM2500 --S-N--KESQQPLMGSPSGPQTGQ............TPYFKLVNNY.........KKHSWLSPNASARG.........RKYSLTK....GSNKKAIIK.............KHK.RSC--R--H-IQNP---LIIN-------------MFY-EE-HQK-ETYA-VEW- 122
MND-2.x.x.5440 ----S--QREQHYIKYYKAL--GYG............-EGTNLDYQV.........LEEQQPLAGASGTS.....LAASDKVLRPYS-ERDLRHQQDVTLPSEKEQPSD...---------Y-TQ-VPEA---DLI-M------------IWW-K--EE----YAQNEW- 141
MND-2.CM.98.CM16 ----S--QQEEKYLKYYKA---GYG............-EGTN-DYQQ.........LHAS-PLLGAL-TS.......................QE-FDREQKSSSTDEE.....--T----Y--C-V-EP---DL--MP-----------IW--K--EE----YAQNEW- 121
MND-2.GA.x.M14 ----S--QREQ-YAKYYKAL--GYG............-EGTNLDYQL.........LEEQRLLEGPLGTS.....................LGASDKELKSCSTKVDDE...QK--R----Y-TQ-V-EA---NLI-M------------IWF-R--EE--N-YAQNEW- 125
DRL.x.x.FAO ---QN--KREEAYARFYK-L--GYG.......AKGGNLDYHQLEP-E...........P-LRKWQPFPGGLDKAQRSSSTSSLDTTHMQ--A-EKDVTLPTEEE.QPSEE..---------C--R---EP---DL--F----------K-IWW-L--ET----YAQNEW- 149
TAL.CM.00.266 --SVK--LLGETASQRLQGSHGGGR............MVYWRLRDGQ.........VKRSQLSPGARGKD....LNIALLDEEWQATGADYMGKALT-GEVWYEKEQEEN..DM-L-----R-K----TC---LGI-F-F--------K-IFYNK--HA--N-YAHNEW- 143
DEB.CM.99.CM5 ----N--TPSF-QGKKSGSGSKGLL............RWRYKDLSGE...........AETFSPFLQE-DKEQS......CYSTEEPLY-DPHREIKCTQRAQECYD.....--HGI--A-R-R--I-EP---LMI-Y--Y--------DIFY-A--HA--EIHAH-EW- 136
MND-1.GA.x.MNDGB1 --SSQ--KRSEA-VRYSSAL-QLVG........GPVTPDGYKQIE-S.........QGAEKQSLLRGRAY.........GTYSEGLDKVQNDPLTKDEKLDLTQQDPE....---------CR--S--VPS--DLI-F---I------G-IYY-R--EE----YAENEW- 140
DEB.CM.99.CM40 ----N--IPSR-QVGSFGSGS-GLL............RWRYRDLSEQ.....EEQFSEC-LESDREQ--SST...............EFWGSPRR-IKCTNKQQQDLD....QT-A-----R---SI-DP---LMI-Y-----------DVFY-A--HA--E-HAQNEW- 134
DEN.CD.x.CD1 --S-N--QASGI-GLAPSNKEGRQR............KWYWRLLPEQ.....QEKWWPSPDGSDRALKLSSTRLLEHDEDEETFVD-EEIIQSSPALDPQHPRIHQYVVDHDD--------R-RR--HAP---DMI-M----------QDIFY-P--HA----YAQNEH- 153
TAL.CM.01.8023 --SVK--LLGETASQRLQGSPG-GR............LVYWRLRDGQ......CRQLQRSRGERGKGLNI.......ALLDAGWQASDANWMGKALSEGEVWYEKEQEEN..DM-L-----R-------CN--LGI-F-F--------K-IFYNN--HA--N-YAHNEW- 143
SYK.KE.x.KE51 --SQS--KQPSR-DEKWRTRWWPFG............KPYSPMPDEL......LRMSQPYHEDFDRGWRS.......TLTEPILDPKRDFD...SGGKKWNAGDICHDEG..D-DL-----L-------L---L-I-----I-R----Q-MFFC-K-HE--Q-YLKNEH- 140
SYK.KE.x.SYK173 --STS---QQLRSEGKYAIGW-LFG............KQYTPLPDEL......SRPLQPCRGGFDKAWRS.......TLTEPIDPHGPDRDWGHSGG-KFSPGDIVQDEG..DTGL-----C--T---TL---L-I-----I-N----Q-MNYCEK-DE--H-YLQNEH- 143
RCM.GA.x.GAB1 ----S--N-AA-LLRW-FK-LTTPG............EGYVRWHETL.........LDGQPWCAEG.............SGRASRDFVIRGGITA-T-ASIDDIDWYEDT..DDTL-----K--------S--L-I-M------------IYW-I---R---MYLENEH- 134
RCM.NG.x.NG411 ----S--A-AA-LRRW-GL-LTTPG............EDYARF-ETL.........QDGQPRCAEG.............SGRASRDFLTRGGFTI-T-QSVDAIDWYEDT..DDTL-----R----I---S--L-I--------------IYF-E--RR----YMENEH- 134
LST.CD.88.447 --NIFG-PAAD--WKTLR-L-AGAG............TRSEGTEETY..........................................QQLMQETSDWDKRRD.GDSDS..---.-----R--R--CSP---TLI-----I---------YW--------C-YCENEW- 112
LST.CD.88.485 --NIFG-PAAD--WKTLR-L-AGAG............TRSEGTEETY..........................................QQLMRETSDWDKRKD.GDSDS..-G-.-----R--R--CSP---TLI-----I---------YW--------C-YCENEW- 112
LST.CD.88.524 --NIFG-P-ADS-WR-LRKL-AGSG............TRAEGTEE-Y..........................................QKLMEQTLGWDKTEEDGDSDS...-..-----R--R--CSS---TLI-----I---------YW----N---T-YCENEW- 111
LST.KE.x.lho7 --NAFGRPAAD--WKTLR-F-AGSG............RNAEGTED-Y..........................................R-LIEKTSNWAKRRD.GDSDS..---.-----K--R--CSP---TLI-----I---------YW--------I-YCENEW- 112
SUN.GA.98.L14 --NAFGRP-EV--VRTLF-L-AGSG............TRAEPAGREY..........................................HRLRRQ-VEPLVSAENGGPNGIEQ--.-E---R--R--CKP---QLI-----I---------WY-RT-EE----YAENEW- 115
WRC.CI.97.97CI14 ---VF--T--EEHMERYA-RLQRAG............RRI-RQRYQQ.........LAAERQQQ-VE-GC.........LLPDSAQ-LIN-EEASVKEDSSD..........-D-G----------I-QP-F-LL-----LF-------DIFW-A--EE-VN-YAHNEW- 130
WRC.CI.98.98CI04 ---IF--E--EQRMHAYA-RLQRAG............RKQ-RKRYQK.........IATERQQV-VE-G-.........LLPDSAQ-LIR-EEDSSKEDSS...........DD-------H----I-QA-F-LL-----LF-------YIFW-P--EE-VN-YAFNEW- 129
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 ---VF--D--EQRMLRYR-RLLRVG............RKE-RRRYT-.........LAAERQAE-AA-GE.........LLPDSAQTLIR-EEDSSKEDSS...........DDDAI----R------QA-F-IL-----LF-------DIFW-P--EE-VN-YA--EW- 129
OLC.CI.97.97CI12 --SIC-RRNRE-EVLY-RLRSNWGE............KEQKQLESED...........QHQTNL--E-LM.................................TGDTD....TDDLE----K----V-QA---TLIE-------------MYW-P--ENLIY-YALNCW- 110
COL.CM.x.CGU1 --SLL-CLNIRQQ-QT-GGVLGRLF............GIYWYPGVQAFRFLRHFRGGY--RRVAGVERL-ICEDGYMTVPKVLPNCPCPLCYRHPDVYYHNPEPEDV.....-DV-A-CY-MSRL-V-QA-I-LL--I-C----------I-RTPE-D-LIEQYA-IEW- 153
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HXB2 premature Nef end normal Nef end
H1B.FR.83.HXB2 YFPD*QNYTPGPG..VRYPLTFGWCYKLVPVEPDKIEEA.NKGENTSLLHPVSLHGMDD...PEREVLEWRFDSRLAFHHVARELHPEYFKNC................................* 205
H1A1.UG.85.U455 F---W--------..I---------------D-AEV---.TG---N-----ICQ--V--...E-K---M-K---T--LK-R-Y-----FY-D.................................- 206
H1B.US.90.WEAU160 F---W--------..T----C----F-------E-V---.-E---N-----M-------...H-K---M-K---K----------------D-................................- 204
H1C.ET.86.ETH2220 F---W--------..----------F-----D-SEV--I.-E---NC----A-----E-...ED----K-K---H--RR-M--------Y-D-................................- 208
H1D.CD.84.84ZR085 F---W--------..I---------FE----D-EVV-K-.TE--DNC----ICQ---E-...E-K---V---N-----E-K-K-KY-------................................- 216
H1F1.BE.93.VI850 ----W--------..I-----L---F-----D-EEV-K-.-E---NC----M-Q---E-...ED----R-K---S--LR-I---R---FYQD.................................- 206
H1G.SE.93.SE6165 ----W--------..T-F-------F----MD-AEV---.-----N-----ICQ---E-...ED----V-----S--RR-I--------Y-D-................................- 208
H1H.CF.90.056 ----W--------..E-F-------F-----N-QEV-Q-.-E---N-----M-----E-...DG----M-K------LT-L--VK----.-D-................................- 207
H1J.SE.93.SE7887 ----W--------..I---------------D-SEV---.-E---NC----ICQ--IE-...E-----Q-K---S--RR-I-------FY-D-................................- 204
H1K.CM.96.MP535 F---W--------..I---------------D-AEV--T.TE--DNC----INQ---E-...EH--I-M-K---S--RR--------D-Y-D-................................- 216
H101_AE.TH.90.CM240 F---W--------..I-F--C----F-----DQREV--D.-----NC----M-Q--IE-...E-----M-K---A--RK-----Q----Y-D-................................- 205
H102_AG.NG.x.IBNG F---W--------..T-F-------F----MD-AEV---.-E---N-----ICQ---E-...DD----I---------R-T--------Y-D-................................- 207
H103_AB.RU.97.KAL153_2 ----W-.....--..I-F-------------D-AEV---.TE---N-----ICQ-----...E-K---M-K------LT-R-------FY-D-................................- 203
H104_cpx.CY.94.CY032 F---WD-------..E-F--C----F-----D-QEV---.TE----C----I-Q---E-...E-----K-K------YK---------FY-D-................................- 220
H1N.CM.95.YBF30 IL--WH-------..I---V-----F----LSAEEV---.-E-D-NA----ICQ--A--...DHK---V-----S--RR---------FY---................................- 213
H1O.BE.87.ANT70 F---W--------..T-F------LF-----SEEEA-RLG-TC-RAN----ACA--FE-...THK-I-M-K--RS-GNT---MIT---L-QKD................................- 214
H1O.CM.91.MVP5180 F---W-C------..P-F------LF-----SAEEA-RLG-TN-DA-----ACN--AE-...AHG-I-K-Q--RS-GLT-I-LQK---L-PK.................................- 212
CPZ.CM.01.SIVcpzCAM13 F---W--------..E---PC----F----LTTEQV-A-.-E-D-NC----ICQ---E-...ESK---I--------LR-I---K----Y-D.................................- 208
CPZ.CM.05.SIVcpzEK505 I---W--------..----------F----LS-EEV---.-Q-D-NV----MCQ---E-...-DK---V-----S--RV-R-------FYQ--................................- 207
CPZ.CM.05.SIVcpzLB7 I---W--------..I---I---G-F----LT-EEV---.-----NL----ICQ---E-...EDK---I-KY--Q--LR-I-----S--Y---................................- 207
CPZ.CM.05.SIVcpzMB66 F---W--------..I---------F----L--EEV-R-.-E-D-NI----ICQ--QE-...EA----V-T------LK-R--------Y-D-................................- 207
CPZ.CM.05.SIVcpzMT145 ----W--------..----------F----LP-EEV-K-.-E---NC----MCQ---E-...E-----V-T---K--LR-L---K----YRD.................................- 206
CPZ.CM.-.SIVcpzMB897 F---W--------..----V-----F-----D-TDV---.-E-D-NV----MCQ--QE-...EH----M-Q---H--LT-R--------Y-D-................................- 207
CPZ.CM.-.SIVcpzDP943 F---W--------..----------F----LT-EEV-K-.-E-DTNI----ICQ-EIE-...EHG---V--Y-----LR-I---Q----YQD.................................- 208
CPZ.TZ.2001.TAN2 I---W--------..------R--LF-----D-PED......D-QNI--R-ACS--SN-...--G-T-I-----S--RR-I---RY-----..................................- 196
CPZ.TZ.2002.TAN3_1 I---W--------..-----VR--LF-----D-PED......D-KNI----ACS--SN-...--G-T-I-----S--RR-I---RF---Y-..................................- 196
CPZ.TZ.00.TAN1 V---W--------..I----CR--LF-----D-PED......D-KNI----ACS--TT-...-DG-T-I-----S--RR-I---RY-----..................................- 196
CPZ.CM.98.CAM5 I---W--------..----------F----LT-EEV-K-.-E-DTNI----ICQ---E-...EHG---V--------LK-L---Q----YGDHNPAPAQ..........................- 214
CPZ.GA.88.GAB1 F---W----T---..T-F--C----F----LTEEQV-Q-.-E-D-NC----ICQ---E-...EDK---V--------LR-I---Q----Y-D.................................- 206
CPZ.GA.88.GAB2 ----WN-------..------Y---F-----S-EAV---.----DNL----LCT--FE-...E-K---I-K---Q--LR-L---K----YRD.................................- 206
CPZ.US.85.CPZUS I---W--------..------Y---F----LTEEEV-Q-.----TNI----MCQ---E-...EHG---I-Q--TE--RR-R-K-------R-.................................- 210
CPZ.CD.90.ANT I---W----EE--..-----CR---F------SPPD......D-RNI----ACT--DG-...-HK-I-R-E--AS-MRR-I---R-----RD.................................- 199
GOR.CM.2007.SIVgor2139_287 ----W--------..I--------LF-----SEAEA--MGTSN-KAM----ACS--R--...-YG-I-V----RA-GTT---LQK---L--RD................................- 211
GOR.CM.2007.SIVgorCP2135con ----W--------..I--------LF-----SEAEA--MGTAS-RAI----ACS--R--...-HG-I-V----RA-GTT---LQK---L--RE................................- 211
GOR.CM.2004.SIVgorCP684con ----W--------..------Y--LF-----SEAEA--MGTAS-RAI----ACS--R--...-HG-T-V----RA-GTT---LQK---L-QRD................................- 211
SAB.SN.x.SAB1C IVDGW----D---..T---KC----F-----D.LSE-AK.-S.--HC----AQVAYE--...AWK-T-V-K--PL--VDY--WR----QVPSAQG..............................- 227
GRV.ET.x.GRI_677 IID-W-A-S----..I---RV--F-F-----D.LHE-AR.-C.-RHC-M--AQMGEDP-GI.DHG---V-K--PK--VEY.....R-DM--DMHEHAKR..........................- 224
TAN.UG.x.TAN1 IID-W-A-S----..T-K-RC--F-FE----D.VSQ-AQ.D..-RHC----AQIEWES-...-WK-T-V-K-NPL--VQY.....N-D..SFKDMHGLVKRK.......................- 223
VER.KE.x.9063 IID-WNAWST---..----RC--F-F------.MHE-AE.TC.-RHY-A--AQIKEDP-GI.SHG-T-V-K--PM--VQY.....D-NRQYFEDMHAIVKRK.......................- 230
VER.KE.x.AGM155 IID-WNAWSK---..I---RC--F-F-----A.LHE-AE.TC.-RHC-V--AQ--EDP-GI.NHG-I-A-K--PM--VQY.....D-SREYFTDLYSTVGTGN......................- 231
VER.KE.x.TYO1_patent IID-WNAWSK---..I-F-KC--F-F-----D.LHE-AQ.TC.-RHC-V--AQMGEDP-GI.SHG-I-V-K--PM--IQY.....D-NREYFTDMHGLVKRK.......................- 230
VER.DE.x.AGM3 IID-WNAWSE---..I---RC--F-F-----D.LHE-AE.TC.-RHC-V--AQVREDP-GI.NHG---V-K--PM--VQY.....D-NRKYLTDMHDLGKRK.......................- 230
H2A.DE.x.BEN II--W----H---..----MY---LW---S--.LSQ-AE.ED.-ANC-V--AQTSRH--...EHG-T-V-Q---M--YNYK-FT-Y--E-GHKSGLPEKEWKAKLKARGIPYSE...........- 258
H2A.GW.x.ALI II--W----H---..I---MF---LW-----D.VPQ-GE.DT.-THC-----QTSRH--...THG-T-V----PK--HDYK-FI----E-GYKSGLPEDEWKARLKARGIPFSKNRNS.......- 263
H2A.SN.x.ST IIG-W----H---..----KF---LW-----D.VPQ-GD.DS.-THC-V--AQTSRF--...-HG-T-V----PT---SYE-FIRY--E-GYKSGLPEDEWKARLKARGIPFS............- 256
H2B.CI.x.EHO IVSGW----H---..----KF---LW----IN.MIA-PE.DE.-THC-V--AQTSAW--...-HE-T-V-Q---L--YDY--FSRF--E-GYQSGMPEKEWKAKLRARGIPTE............- 239
H2B.GH.86.D205 IVSGW----H---..I---KY---LW------.VPAATR.EEE-THC-M--AQISSW--...IHG-T-I-Q---L--YDY--FNRF--E-GYQSGLPEEEWKARLKARGIPTD............- 241
H2G.CI.92.ABT96 II--W----A---..I---X----LW-----T.VSD-AQ.ED.-THC-V--AQTSPW--...--T---A-K--PT--YDYR-FI----E-RWKSGLPEAVWKEKLKQRGLPIE............- 257
H2U.FR.96.12034 II--W----S---..T-W-MC---LW--E--D.ANDKAQ.ED.-RLY-VGSAQTSCEE-...HWG-A-V-K---S--YSYQ-FIKC--E-GSKSGLSEEEVKRRLTARGLPVKNC..........- 261
SMM.SL.92.SL92B II--W----S---..I---KF---LWQ----D.VSD-AN.-D.-THC-V--AQTYQHS-...-WGK--A-K-NPH--YTYE-FVR---E-GWKSGLTEEEVERRLANKPKPQKKMADKKETS...- 267
SMM.US.x.PGM53 IT--W----S---..I---MF---LW-----S.ASD-AQ.ED.-THY-V--AQISQW--...-WG---A-K---Q--YRYE-FIR---E-GSKSGLSEEEVKRRLTARGLL..KMADKKETS...- 264
SMM.US.x.SIVsmH635F_L3 II--W----L---..T---MY---LW-----D.VSD-AQ.ED.-THC-V--AQT-QW--...-WG---A-K--PE--YSYK-FIKY--E-GSKSGLSEEEVKRRLTARGIY..KMADKRETS...- 264

max HIV-1 similarity normal Nef end
MAC.US.x.239 II--W-D--S---..I---K----LW-----N.VSD-AQ.ED.-EHY-M--AQTSQW--...-WG---A-K--PT--YTYE-YVRY--E-GSKSGLSEEEVRRRLTARGLL..NMADKKETR...- 263
MAC.US.x.251_1A11 II--W-D--S---..I---K----LW-----N.VSD-AQ.ED.-EHY-M--AQTSQW--...-WG--PA-K--PT--YTYE-YVRY--E-GSKSGLSEEEVRRRLTARGLL..NMADKKETR...- 264
MAC.US.x.251_BK28 II--W-D--S---..I---K----LW-----N.VSD-AQ.ED.-RHY-MQ-AQTSKW--...-WG---A-K--PT--YTYE-YARY--E#GSKSGLSEEEVRRRLTARGLL..NMADKRETR...- 263
MAC.US.x.EMBL_3 II--W-D--S---..I---K----LW-----N.VSD-AQ.ED.-RHY-MQ-AQTSKW--...-W#---T-K--PT--YTYE-YVRY--E-GSKSGLSEEEVRRRLTARGLL..NMADKRETR...- 260
STM.US.x.STM IV--W----A---..I---KQ---LW-----D.MSN-AQ.EDDGTHY-V--AQT-QW--...-WG---V-K--PL--HTYE-FVR---E-GSKSGLPKEEVERRLTARGLL..KMADKKETS...- 265
MNE.US.x.MNE027 IV--W-D--S---..P---K----LW-----N.VSD-AQ.EG.-ENY----AQTSQW--...-WG---V-K--PT--YTYE-YIRY--E-GSKSGLSEEEVRRRLTARGLL..KMADKKETS...- 264
MON.CM.99.L1 LI-GWLQ--E---..----TMP-FLWC-R--A.TTEDSE.EGD-DFL-T--AYQGR-E-...-H-QF-VFS-C-K--VKSGRQLAQLQQ.........EERKKRLAANRIL..............- 225
GSN.CM.99.CN166 LV-GWLSF-----..T---TIP-F-IC-R--A.TTEDSE.PGDDEYL-T--AYQGRSE-...QHK-F-VFS-C-K--IKSGIQLDQLQQ.........EERKMRLTANRFL..............- 219
GSN.CM.99.CN71 IV-GWLQW-----..I---TMP-F-WC-R--A.MTEDSE.PGDDQYL-N--AYQGQQE-...HH--I-VFS-C----LKSGWQMNQLQQ.........EERKKRLTANRFL..............- 218
MUS-1.CM.01.1085 II-GWLM--D---..T---KIP-FLWC-RE-A.MTEGSE.EGDDQYL-D--AFQGREE-...HHKQF-VFS-C----LKSGLQLDQMQQ.........EERKKRLATNHIL..............- 218
MUS-1.CM.01.CM1239 IV-GWLQF-E---..T---TLP-FLWC-RE-A.ITEDSE.EGD-EYL-T-AAYQGKEE-...-HKQF-VFS-C----MKSGRQLDQIQQ.........EERKRRLTANRIL..............- 218
MUS-2.CM.01.CM1246 IV-RSLI--D---..T---RQP-FLWC-R--A.MTE-SE.PGDDQYL-T--AYVGRDE-...HHK-F-VFS-C----LKSGPQLNQIQQ.........KERKRRLTANRIL..............- 218
MUS-2.CM.01.CM2500 LI-GWLM--E---..-----MP-VLFC-R--H.ITENSE.LGDDEHL-C--AFIGREE-...-HK-F-VFS-C----LKSGRQLNQMQQ.........EERKRRLAANRILSQSP..........- 222
MND-2.x.x.5440 LI-NW----K---..I---K---FLF-----A.VSPPLE.ED.-CNR--NSSQMGIQE-...--G-R-M-K---G--YTFY-PIIR--EY-CVTSLSYE........AYKKEEKPDCCKRKWWQF- 251
MND-2.CM.98.CM16 FI-TW-S--D---..I---K--RFLF--C--A.VPPDQE.-N.-CNK--QSSQ-GIQEE#..-WG-R-V-K---G--YTFY-PIKR-GE--HVQSISHI........AYAKEHKPECCKRKWWQF- 231
MND-2.GA.x.M14 FI--W-E--S---..I---KR--FLF--I--Q.VPPDQE.-Q.-CNR--NSSQ-GIQEE#..-WG-R-M-K--PE--YTFY-PIKC-KEYRHVTSLSYT........AY..QEKSDCCKRKWWQF- 233
DRL.x.x.FAO FIKGW-S--K---..I---KM--FLF------.VDEDLV.-Q.QCNR--NSSQMGPI--...--G-R-M-Q--PG--YTFQ-CIH---E-GHVKSIKSV.............EEPGCCKRKWWQFK 254
TAL.CM.00.266 IL--W----E---..T----C--ILW--C---.IHEDDT.ED.GH.L-P--AYDGQAE-...-WG-S-V-V--EK--YTPG-KMAEWDRLEREKRMLLAPPQTASS...................- 241
DEB.CM.99.CM5 II-GWLK--E---..P---TY--FLF------.IADPDY.END-RNI---DAHQGQAE-...-HK-R-V-K---S--YCYK-GHEAHKP.EHNRRCMFPKRK.......................- 231
MND-1.GA.x.MNDGB1 FE-GW-Q--T---..T---K---FLF--E--SRAIGD-Y.AA..-NH---SSQ-CPQE-...--G-T-M-SGTLI-PMTLQH...........................................- 215
DEB.CM.99.CM40 II-GWLQ--K---..----IY--FLF------.IADPDY.END-RNI---DAHQGM-E-...-H--R-V-K---T--YCYK-GH.AEQR.EHTRRCMFPKRK.......................- 228
DEN.CD.x.CD1 FITGW-T--D---..I----E--FLW-----T.IEE-YD.--.-ENC---DRYEGQQA-...-W--T-V----PE--WCYK-GHKKLQTSQHNNYCQRAKPRK......................- 249
TAL.CM.01.8023 IL--W-S--E---..T----C--ILW--C---.IHEDDT.ED.GH.L-M--AYDGQQE-...-WG-A-V-V--EK--YTPG-KMAEYDRLERKKKELLAPPQTASS...................- 241
SYK.KE.x.KE51 VID-.IT--S---..T----I---LWE-A-N-.IEGYLV.DE.-D-LMM--AAGV-ASED..-H--N-M-N-NPH--YTPGWEMARQQLERQTGKR*LTAETTGYIS..................- 239
SYK.KE.x.SYK173 II.-RI---S---..T----I---LWE---N-.IEGCLE.YE.-H-L----A-GQ-SSSMGE-HV-LQPPPGYTPGWEMARLQLERQTGKPQE...LQSALSKNIS...................- 241
RCM.GA.x.GAB1 II--W--------..I---TL---LWQ----D.VSD-AR.ED.-EH-----AETS--E-...-WG---A-K-NPM--VDYIGYR----F-GERKNKTQ...........................- 225
RCM.NG.x.NG411 II--W--------..I---TM---LWQ----D.VSD-AT.EN.-RHC----AETS----...-WG---A-K-KPL--VDYAGYR----F-GERKNKTK...........................- 225
LST.CD.88.447 LIG-FMT--D---..T-F--A---LWQ-E--A.CDEYTD.PSDYRQC---SSQ-GVQE-...-WG-R-I-H-NPM--VDY--LRKQ-KSIQASAIGL..QRK.......................- 206
LST.CD.88.485 LIG-FMT--D---..T--------LWQ-E--A.CDEYTD.PSDASQC---SSQ-GVQE-...-WG-R-I-H-SPM--VDF--LRKQ-KSIQASSLSLNCKRK.......................- 208
LST.CD.88.524 LIG-FM---D---..T----A---LWQ-E--A.CDEFKD.PSD-RQC---SSQ-GVLE-...-WG-R-I-H-NPM--VDY--LRKQ-ASVQATAMRFNCERK.......................- 207
LST.KE.x.lho7 LIG-FM---D---..T--------LWQ-E--A.CDEYKD.PSD-TQC---SSQ-GVLE-...-WG-R-I-H-NPM--VDFI-LKKQ-AKIQ-TAFAFDCKRK.......................- 208
SUN.GA.98.L14 FITGW-D--K---..----KA---LW--A--T.IDEDRD.PNHPCQA---SSQQGVNE-...-WG-R-I-T--PT--YDFR-IQK---E--HVTSLQWEV.........................- 209
WRC.CI.97.97CI14 LIDGW-A--E---..I-W-K-----W-----H.FSE-SD.-T.DPYYERNKLLHPACAEPED-WG-H-V-K--PK--CDF--GR-PGQSIATGKEAIESLYKNK..KQCK...............- 234
WRC.CI.98.98CI04 LIEGW-A--E---..I-W-K-----W------.FSE-SN.DS.SQYYEKNKLLHP-CQESED-WG-H-V-K--P---CDF--SR-PGHIIAQGEDAIETLHKEKL.KRHK...............- 234
WRC.GM.05.Pbt_05GM_X02 IVEGW-A--D---..----K-----W-----H.FSE-SP.-S.DQGFEKNLLLHPAVAESED-WK-Y-V-K--P---CDF--GR-ADGQIATGIETL.YEM.KK..RNNK...............- 231
OLC.CI.97.97CI12 IIGNF-ATEEVEEGTL-R-K-P--LWD-RR--.PLP-TL.EERG.................................................................................. 152
COL.CM.x.CGU1 CLKGWLE-EDEL-..........EDGA-KEDRKPLVAGWLW-LVYIEQ-GEYAYSYDLSLLSVTSRKKKKPQQVAIEMVD.............................................- 224
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